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»Dans la vie, rien n'est à craindre, tout est à comprendre.« 
Nič v življenju ni takšnega, česar bi se morali bati, je le takšno, kar bi morali razumeti. 
Marie Curie 
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Alel Ena od možnih različic gena, ki se nahaja na določenem lokusu. 
Depresija zaradi 
inbridinga 
1. Zmanjšanje fitnesa v populaciji zaradi parjenja v sorodstvu. 
2. Poslabšanje lastnosti, povezanih s preživetjem in z 




Teoretična velikost idealizirane populacije, izračunana s stopnjo 
inbridinga, kakršno ima proučevana populacija, običajno manjša od 
dejanske velikosti, največkrat zaradi neenakega razmerja med 
spoloma. 
Fiksacija  Stanje, da določen alel ostane edini alel na nekem lokusu v 
populaciji. 
Gen Enota genomske sekvence, ki kodira medsebojno povezan niz 
funkcionalnih produktov, ki se potencialno prekrivajo. 
Generacijski 
interval 
1. Čas, ki poteče, ko osebki iz dveh zaporednih generacij dosežejo 
isto razvojno stopnjo. 
2. Povprečna starost staršev ob rojstvu tistih njihovih potomcev, ki 
bodo starši naslednje generacije. 
Genetska 
raznolikost 




Celota alelov spolno zrelih osebkov določene populacije v danem 
trenutku, bodisi na enem lokusu bodisi v celotnem genomu. 
Heterozigot Diploidni organizem, ki ima na določenem lokusu homolognih 
kromosomov različna alela. 
Homozigot Diploidni organizem, ki ima na določenem lokusu homolognih 
kromosomov identična alela. 
Idealizirana 
populacija 
Koncept populacije, ki se uporablja za razlago procesov, ki 
spreminjajo frekvence alelov v populaciji in temelji na 
predpostavkah, da je velikost konstantna, da so osebki enako vitalni 
in plodni ter se naključno parijo in se osebki različnih generacij ne 
parijo med seboj. 
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Inbriding 1. Parjenje med osebki, ki so bolj sorodni, kot je to v povprečju v 
obravnavani populaciji. 
2. Stanje avtozigotnosti ali identičnost alelov po izvoru. 
Koeficient 
inbridinga 
Verjetnost, da sta dva alela identična po izvoru. 
Majhna 
populacija 
Populacija, v kateri je spreminjanje frekvenc alelov zaradi 
naključnega genetskega toka tako veliko, da predpostavljamo, da 
populacija odstopa od Hardy-Weinbergovega ravnovesja. 
Naključni 
genetski tok 
Disperzivni proces, pri katerem se frekvence alelov v majhni 
populaciji naključno spreminjajo kot posledica vzorčenja gamet. 
Osnovalec 1. Žival iz osnovne populacije. 
2. Žival brez znanih obeh staršev, ki se pojavlja v rodovniku živali 





Aleli na nekem lokusu pri enem ali več osebkih, ki imajo enak 
učinek na fenotip in so kopija določenega alela skupnega prednika. 
Poreklo 1. V pisni ali grafični obliki predstavljeni podatki o prednikih 
posamične živali. 
2. Podatkovna zbirka, ki vsebuje podatke o sorodstvu med živalmi 
v določeni populaciji. 
Rejski program  Zbirka zapisanih metod in ukrepov za rejo rejnih živali določene 
vrste ter pasme, katerega glavni del je navadno selekcijski program. 
Rodovniška 
knjiga 
Pisni ali elektronski medij, v katerega so vpisane plemenske živali 




Parameter, ki določa hitrost povečevanja inbridinga, oziroma 
zmanjševanja heterozigotnosti na generacijo. 
Učinek ozkega 
grla 
Zmanjšanje genetske raznolikosti kot posledica naključnega 
genetskega toka zaradi zmanjšanja velikosti populacije. 
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OKRAJŠAVE IN SIMBOLI 
 
F stopnja inbridinga 
AR povprečno sorodstvo 
Cmax največji robni prispevek prednika 
EPGP ekvivalent popolnih generacij prednikov 
F koeficient inbridinga 
Fa_BAL koeficient ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997) 
Fa_BAU koeficient ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. 
(2015) 
Fa_KAL koeficient daljnega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2002) 
Fn_KAL koeficient bližnjega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2002) 
GD  genetska raznolikost 
GI generacijski interval  
I indeks popolnosti porekla 
IGR izguba genetske raznolikosti 
Nf število osnovalcev 
N50 število prednikov, ki skupaj prispevajo 50 % v sklad genov populacije 
Ne efektivna velikost populacije 
Nge efektivno število genomov osnovalcev 
Nenf efektivno število neosnovalcev 
Nef efektivno število osnovalcev 
Nea efektivno število prednikov 
pk robni prispevek prednika 
R koeficient sorodstva 
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1.1 OPREDELITEV PROBLEMA 
Naši predniki so prve živali udomačili pred okoli 12.000 leti, ko so jih pričeli rediti kot živali 
za delo, vir hrane, prevozno sredstvo, čuvaja ali kaj drugega. Za pridelavo hrane so udomačili 
okoli 40 vrst sesalcev in ptic. Glavnina svetovne pridelave hrane je v zadnjem stoletju 
temeljila na 14 vrstah, iz katerih so živinorejci oblikovali okoli 5.000 pasem (FAO, 2000). 
Veliko od teh pasem je sedaj ogroženih. Pri Organizaciji združenih narodov za prehrano in 
kmetijstvo (FAO) so ocenili, da je od 1.433 pasem, ki so jih preučevali, ogroženih 390 
oziroma 27 % (FAO/UNEP, 1995). Letno naj bi izgubili 50 pasem, kar je približno ena 
pasma na teden (FAO, 2000). Pasma lahko izumre ali postane ogrožena zaradi različnih 
vzrokov. To so na primer uvoz nove pasme, spreminjanje povpraševanja na trgu z izdelki in 
naravne katastrofe. Daleč najpogostejši vzrok za zmanjševanje genetske raznolikosti z vidika 
izgub pasem je naravnanost rejcev na rejo majhnega števila visoko produktivnih sodobnih 
pasem. V zadnjem stoletju je svetovni trg postal bolj odprt, rejci so živali izvažali in uvažali, 
posledično so se nekatere pasme precej razširile po vsem svetu. Reja, usmerjena na 
specifične tehnologije, lahko vodi v zmanjšanje raznolikosti v skladu genov pasem. Zaradi 
zmanjšanja sklada genov v populaciji ali celo izgube mnogih pasem se postavlja nadaljnje 
vprašanje o možnosti uporabe celotne živalske vrste v kmetijske namene v prihodnosti. To 
je posebej pomembno ob nepričakovanih spremembah v okolju, kot so podnebne spremembe 
in pojavi novih bolezni. Fimland (2007) je v preglednem članku o stanju živalskih genskih 
virov poudaril, da če želimo ohranjati raznolikost sklada genov populacije, moramo 
vzpostaviti trajnostno upravljanje z živalskimi genskimi viri. Vzpostaviti moramo politiko 
za vzpodbujanje odgovornosti za ohranjanje genetske raznolikosti na nacionalnem in 
globalnem nivoju ter raziskovati genetsko raznolikost kot osnovo za upravljanje z živalskimi 
genskimi viri. 
Krškopoljski prašič je edina ohranjena slovenska avtohtona pasma prašičev. Leta 1991 so 
pasmo uvrstili med ogrožene slovenske pasme domačih živali. Takrat so vzpostavili prve 
reje v kontroli, uvedli osnovna opravila in dokumentacijo ter odbiro po zunanjosti. Za 
celotno populacijo se ocenjuje, da je precej inbridirana. Zaradi nepoznanega porekla iz 
preteklosti sta tako inbriding živali kot tudi sorodstvo verjetno precej podcenjena. Prav tako 
ne vemo, koliko verjetna je zastopanost osnovalcev v referenčni populaciji in koliko verjetno 
so se genomi osnovalcev iz sklada genov izgubili. 
Analiza strukture porekla nam omogoča opis razvoja populacij in njihovega genetskega 
ozadja. Ta omogoča oceno stanja genetske raznolikosti, zastopanosti osnovalcev in 
prednikov ter kolikšen je delež uvoza živali iz tujih populacij. Prav tako lahko na osnovi 
rezultatov postopno spreminjamo stanje v ogroženih populacijah, saj lahko uravnotežimo 
prispevke prednikov v sklad genov populacije, poskusimo izenačiti velikost družin in 
uporabiti primerno število čim manj sorodnih plemenjakov (Malovrh in sod., 2017). 
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Izračunamo lahko tudi, kolikšne so izgube genetske raznolikosti zaradi neenakomernih 
prispevkov osnovalcev in naključnega genetskega toka. S simulacijo dedovanja, lahko 
ocenimo ancestralni inbriding, parcialni inbriding in potencialne izvore depresije zaradi 
inbridinga. Izračunamo lahko verjetnost izgubljenih in ogroženih alelov določenega 
osnovalca v referenčni populaciji ter napovemo verjetnost izgube alela v prihodnosti.  
1.2 CILJI IN HIPOTEZE  
Cilj naloge je bil izračun demografskih in genetskih parametrov populacije krškopoljskega 
prašiča za namen preprečevanja zmanjševanja njene genetske raznolikosti. Demografski 
parametri so: skupno število živali, število samcev in samic, očetov in mater, povprečna 
velikost družin in generacijski interval. Genetski parametri populacije so: največje število 
generacij v poreklu, ekvivalent popolnih generacij prednikov, delež znanih prednikov, 
indeks popolnosti porekla, koeficient inbridinga in koeficient sorodstva, povprečno 
sorodstvo, efektivna velikost populacije, število osnovalcev, efektivno število osnovalcev, 
efektivno število prednikov, efektivno število neosnovalcev, efektivno število genomov 
osnovalcev, izguba genetske raznolikosti zaradi neenakomernih prispevkov prednikov, 
izguba genetske raznolikosti zaradi naključnega genetskega toka, verjetnost izgube alelov 
osnovalcev, verjetnost ogroženosti alelov osnovalcev in verjetnost izgube alelov osnovalcev 
v prihodnosti ob sedanjih nizkih frekvencah alelov osnovalcev, koeficient parcialnega 
inbridinga, koeficient ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), koeficient daljnega 
inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), koeficient bližnjega inbridinga, po 
pristopu Kalinowski in sod. (2000) ter koeficient ancestralnega inbridinga, po pristopu 
Baumung in sod. (2015). 
V nalogi smo postavili naslednje delovne hipoteze: 
1) Raba plemenjakov je neenakomerna. 
2) Kljub povečevanju populacije se koeficient inbridinga povečuje. 
3) Izbira merjascev za črede vpliva na stopnjo inbridinga. 
4) Genetska raznolikost v populaciji se zmanjšuje. 
Analiza genetske strukture, ki smo jo opravili, je osnova za nadaljnje postavljanje smernic 
ohranjanja sklada genov populacije v okviru rejskega programa za pasmo. 
1.3 STRUKTURA NALOGE 
V uvodu smo opredelili problem, postavili cilje in delovne hipoteze ter prikazali strukturo 
magistrskega dela. V pregledu objav smo povzeli objave o spreminjanju genetske strukture 
krškopoljskega prašiča – to so prvi zapisi o oblikovanju pasme in zapisi, kako se je pasma 
obnavljala ter ohranila. Na kratko smo povzeli rejski program. V podpoglavju smo dodali 
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pomen merjenja in upravljanja genetske raznolikosti v majhnih populacijah, posebno 
podpoglavje smo namenili parjenju v sorodstvu oziroma inbridingu. Pregled objav smo 
zaključili s pregledom objavljenih raziskav, v katerih so raziskovalci analizirali stanje 
genetske strukture različnih pasem prašičev po svetu.  
V poglavju Material in metode smo opisali obstoječe podatke o poreklu krškopoljskega 
prašiča med letoma 1992 do vključno 2017, predstavili smo izpeljave ter enačbe za izračun 
demografskih in genetskih parametrov ter navedli računalniške programe, ki smo jih 
uporabili za njihov izračun in prikaz. Rezultate smo združili z razpravo in po podpoglavjih 
razdelili med sklope demografskih ter genetskih parametrov. Podpoglavja demografskega 
opisa smo strnili v vsebinska področja o številu živali v populaciji, velikosti družin in 
generacijskih intervalov. Podpoglavja genetskega opisa smo prikazali kot vsebinska 
področja o popolnosti porekla, inbridingu in sorodstvu živali ter o prispevkih prednikov. V 
sklepih smo izpostavili ključne ugotovitve magistrskega dela in v povzetku strnili njegovo 
vsebino. 
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2 PREGLED OBJAV 
2.1 SPREMINJANJE GENETSKE STRUKTURE KRŠKOPOLJSKEGA PRAŠIČA V 
PRETEKLOSTI 
2.1.1 Prvi zapisi o oblikovanju pasme 
»Prekaste« prašiče je kot prvi navedel Zalokar (1854). Ali gre za krškopoljskega prašiča, pa 
se iz zapisa ne da razbrati. Na koncu 19. stoletja je krškopoljskega prašiča kot prvi 
podrobneje opisal Rohrman (1899). Za poimenovanje pasme je uporabil izraza, ki so ju 
uporabljali domačini, ki so pasmo redili in jih je obiskal, to sta bila »prekasti« ter »pasasti« 
prašič po značilni obarvanosti, ki jo predstavlja bela lisa po trupu s črnim prednjim in z 
zadnjim koncem telesa (Slika 1). Bela lisa po trebuhu s črnim sprednjim in z zadnjim koncem 
telesa ni bil vedno značilen izgled vsakega prašiča. Živali so imele bele lise tudi po glavi, 
vratu in na nogah ter po spodnji strani trupa, zato je Rohrman (1899) predlagal poimenovanje 
pasme po njenem izvoru, ki je Krško polje z okolico. Pasmo je tako poimenoval 
»krškopoljski prašič«, kar je kasneje tudi postalo uveljavljeno ime pasme.  
 
Slika 1: Risba krškopoljskega prašiča iz leta 1899 (Rohrman, 1899) 
Rohrman (1899) je v opisu krškopoljskega prašiča zajel lastnosti zunanjosti, plodnosti in 
rasti. Glava krškopoljskega prašiča je bila srednje dolga, bolj ozka in z velikimi visečimi 
uhlji. Čelo in rilec sta bila ravna, vrat je bil kratek ter močan. Telo je bilo dolgo, srednje 
široko in ravno, hrbet ter ledja nekoliko uleknjena, križ dolg in pobit. Noge so bile srednje 
visoke, suhe, krača in pleče sta bila močno razvita, koža tanka ter poraščena s finimi 
ščetinami. Rep je bil tanek, dolg in zvit. Plodnost je bila srednje dobra, dobra ješčnost in 
rastnost do velike telesne mase, z odraslo telesno maso med 250 in 300 kilogrami (Rohrman, 
1899). Zaradi dobrih lastnosti krškopoljskega prašiča je bila reja te pasme zelo priljubljena, 
vendar so nekateri rejci krškopoljskega prašiča že pričeli oplemenjevati s pasmo jorkšir. 
Rohrman (1899) je oplemenjevanje krškopoljskega prašiča s pasmo jorkšir odsvetoval, saj 
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so se potomci v pogojih reje slabo odrezali. Poudaril pa je, da bi morali skrbeti za zadostno 
število uporabnih merjascev in odbirati mladice, ki bi jih lahko prodali na trgu. 
V svojem diplomskem delu je krškopoljskega prašiča podrobno opisal Varl (1956), ki se je 
osredotočil na gospodarski pomen reje krškopoljskega prašiča v občini Šentjernej. Za 
poimenovanje pasme je avtor uporabil izraza »črnopasasti prašič« in »krškopoljski prašič«. 
Omenil je, vendar ni citiral, raziskovalca, ki se je pisal Ulmansky, ki je »leta 1910 sumil, da 
se je ta pasma nahajala na našem področju že za časa mostiščarjev, nakar je to s svojimi 
raziskovanji na Ljubljanskem barju tudi dokazal«. Krškopoljski prašič je bil pred drugo 
svetovno vojno večkrat križan s pasmo jorkšir (Varl, 1956). Krškopoljskega prašiča so, po 
navedbah Varla (1956), redili le na Krškem polju, zato je prihajalo do parjenja v sorodstvu. 
Pri odbiri in nakupih merjascev niso vodili dokumentacije in tako se je merjasec v vasi preko 
dveh ali treh prekupčevalcev zopet vrnil v isto rejo kot plemenjak. Parjenje v sorodstvu je 
imelo posledice – svinje so prasile slabo vitalne pujske, poginili so tudi vsi pujski v gnezdu. 
Svinje so parili z merjasci nemških pasem in posledično so bili pujski iz takih gnezd odporni 
ter zdravi. Črnopasaste svinje, ki so jih parili z belim merjascem, so prasile bele pujske. V 
primeru parjenja bele svinje s pasastim merjascem je bilo v povprečju 50 % pasastih in 50 % 
belih pujskov. Varl (1956) navaja, da so pasasti pujski dosegli boljšo ceno na trgu kot beli. 
Vzrok je bil v manjši zahtevnosti glede prehrane. Odbiri plemenskih svinj večina kmetov ni 
posvečala pozornosti; kot starši naslednje generacije so ostale tiste živali, ki jih niso mogli 
prodati. Takšen način odbire je bil zgrešen, saj je vodil v slabšanje lastnosti populacije.  
Krškopoljski prašič je bil po drugi svetovni vojni prisoten predvsem na Dolenjskem in 
nekoliko na Gorenjskem (Kastelic, 2008). Rejci so poudarili njegovo skromnost, odpornost 
in dobro kakovost mesa ter opozorili na posledice parjenja v sorodstvu. Šalehar (2015) je 
kot pomemben dogodek za ohranjanje pasme izpostavil strokovno srečanje o krškopoljskem 
prašiču, ki je bilo 10. februarja 1956 v Kostanjevici. Takrat so sprejeli smernice za načrtno 
izboljševanje pasme in izvedli popis najboljših plemenskih prašičev ter tako pričeli s 
kontrolo proizvodnosti. Posebej so priredili dve razstavi plemenskih prašičev, in sicer 9. 
septembra 1956 v Kostanjevici na Krki ter 7. oktobra 1956 v Škocjanu. Ferjan (1959) je v 
analizi staleža ugotovil, da je leta 1959 krškopoljski prašič predstavljal 15 % populacije 
prašičev v Sloveniji.  
Na razvoj krškopoljskega prašiča naj bi tuje pasme (npr. berkshire, wessex, sattelschwein, 
cornwall, heševski prašič) imele manj vpliva, ker so jih tudi malo vključili (Kastelic, 2008). 
Z nekaterimi pasmami so krškopoljskega prašiča prenehali oplemenjevati, ker so bili rejci 
nezadovoljni s proizvodnimi rezultati (npr. s pasmo suffolk). Na razvoj pasme je imela velik 
vpliv pasma sattelschwein, ki so jo vključili med letoma 1964 in 1969 ter nazadnje v letu 
2003. Pred ponovnim pričetkom vodenja rodovniške knjige leta 1992, ko je bila populacija 
majhna, so krškopoljskega prašiča križali s pasmama pietren in durok. V opisih med vojnama 
in po drugi svetovni vojni so opazili večje razlike v obliki glave ter uhljev, ki naj bi nastale 
pod vplivom oplemenjevanja z angleškimi (berkshire, cornwall) in heševskimi prašiči 
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(Eiselt, 1971; Eiselt in Ferjan, 1972). Krškopoljski prašič je imel dolge noge, raven rilec in 
ozek, zašiljen hrbet; bil je odporen, rasel je počasi in bil sposoben zrasti do velikih telesnih 
mas (Oblak, 1927 cit. po Šalehar, 2015). Z uvažanjem svinj drugih pasem iz Avstrije in 
Nemčije se je reja takrat razširjene ter priljubljene pasme vse bolj opuščala. Vzrok je bil v 
zmanjšanju populacije in posledičnemu parjenju v sorodstvu. Za domačo porabo so rejci 
pasmo še ohranili (Oblak, 1938 cit. po Šalehar, 2015). 
2.1.2 Obnova in ohranjanje populacije po letu 1990  
Med letoma 1990 in 1993 so poizvedovali o posameznih živalih krškopoljskega prašiča na 
območju Gorjancev, Brežic ter Krškega polja (Šalehar, 2015). Švajger in Bregar (1991) sta 
v diplomski nalogi zbrala pričevanja strokovnjakov. Ugotovila sta neizenačenost pasme, 
veliko zadovoljstvo rejcev glede odpornosti in skromnosti pasme, kakovosti proizvodov ter 
željo rejcev po ohranjanju pasme. Zbrala sta pričevanja šestnajstih živinorejskih in 
veterinarskih strokovnjakov, ki so se ukvarjali s pasmo. Našla sta 357 prašičev na štiridesetih 
kmetijah, najmanj enega in največ osemindvajset na kmetijo. Ugotovila sta, da je vzrok za 
priljubljenost pasme v nezahtevnosti reje in prehrane ter dobra kakovost mesa in precejšna 
prireja. Nezadovoljstvo s križanci je bilo v polovici primerov zaradi zahtevnejših pogojev 
reje za mesne pasme, ki potrebujejo boljšo krmo kot krškopoljski prašič. Pasma je bila dobro 
odporna. Prisotne so bile le občasne driske in prehladi. V diplomski nalogi sta Švajger in 
Bregar (1991) sklenila, da je populacija močno inbridirana zaradi majhnega števila rej in 
majhnega števila prašičev. 
Šalehar (2015) je zapisal, da je Kmetijski zavod Ljubljana, enota Novo mesto, leta 1992 
zaposlil pripravnico za prašičerejo, ki je nato postala strokovna sodelavka za prašičerejo, in 
je v sodelovanju z Oddelkom za zootehniko Biotehniške fakultete Univerze v Ljubljani 
zgradila temelje za ohranjanje pasme krškopoljski prašič. Skupaj s tremi kmetijami so se 
dogovorili, da bi tudi v prihodnosti redile to pasmo, oblikovali so pasemski standard in iskali 
živali, predvsem na območju Posavja ter Šentjerneja. Da bi raziskovali možnosti za 
ohranitev pasme, je Šalehar (2015) izpostavil naslednje naloge: iskanje kmetij, ki bi 
sodelovale v genski banki in vivo ex situ, zgraditev infrastrukture za rejo prašičev, vključitev 
v raziskovalni projekt »Izvrednotenje in ohranitev slovenskih genskih resursov« pri 
Ministrstvu za znanost in tehnologijo, vključitev v ohranjanje slovenskih avtohtonih pasem 
v programih Ministrstva za kmetijstvo, subvencioniranje reje krškopoljskega prašiča, 
oblikovanje in financiranje slovenske zbirke biokultur, sooblikovanje Zakona o živinoreji 
(2002) ter vpisati pasmo krškopoljski prašič med slovenske avtohtone pasme in jo poskusiti 
ohranjati ex situ. V Zakonu o živinoreji (2002) so pasmo krškopoljski prašič vpisali kot edino 
avtohtono slovensko pasmo prašičev (kar je še sedaj).  
Šalehar (2015) je opisal stanje pasme med letoma 1990 in 2003. Živali so bile po prvih 
poizvedovanjih neoznačene in brez kakršne koli rejske dokumentacije. Izvor merjascev je 
bil neznan. Reje so imele težave s preprečevanjem parjenja v sorodstvu. Izvorne reje so 
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dobile status vzrejnega središča. Po letu 1991 je bil krškopoljski prašič uvrščen med 
ogrožene slovenske pasme domačih živali. V letu 2003 so vzpostavili nove reje s 
krškopoljskimi prašiči, vzrejali so večje število merjascev in iz Nemčije pripeljali plemenske 
prašiče pasme sattelschwein. V tri reje so vključili tri merjasce in osem mladic pasme 
sattelschwein. Na podlagi podpisa pogodbe ob prevzemu plemenskih prašičev, so bili rejci 
dolžni iz prvih štirih gnezd od vsake plemenske svinje sattelschwein, oddati po eno svinjko 
v starosti dveh mesecev. Svinjko je odbrala selekcijska služba KGZ Novo mesto in jo dala 
v rejo drugemu rejcu za širjenje pasme. 
Povečanje prepoznavnosti in podpiranje ekološkega kmetijstva, skupaj z neposrednimi 
plačili za rejo avtohtonih pasem, je vzbudilo zanimanje za rejo naše edine avtohtone pasme 
prašičev po letu 2003. V novih rejah, ki so bile pripravljene rediti krškopoljskega prašiča, so 
redili od eno do tri svinje in merjasca. Tako so se pred letom 2015 reje krškopoljskega 
prašiča razširile izven Krško-Brežiškega polja (Slika 2). Za stabilno ohranjanje pasme bi bilo 
potrebno pridobiti še več rej, ki bi bile pripravljene rediti več kot 10 plemenskih svinj, kar 
bi pomenilo podvojitev staleža plemenskih svinj in merjascev v okviru genske banke in vivo 
(Malovrh in Pavlin, 2015).  
 
Slika 2: Geografska razširjenost kmetij, ki redijo pasmo krškopoljski prašič (prirejeno po Čandek Potokar in 
Glad, 2015) 
Rekonstrukcijo pasme sta opisala Malovrh in Kastelic (2015). Z vključitvijo nesorodnih 
živali so sorodstvo v populaciji zmanjšali. Zadnjo uvoženo žival so izločili decembra 2010. 
Ker so pasmo želeli ohraniti na daljši rok, je bil nadaljnji primarni cilj populacijo povečati. 
Iz takšne populacije bi lahko kasneje bolj strogo odbirali živali z značilnostmi pasme 
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krškopoljskega prašiča in izločali živali z značilnostmi vnesene pasme. Pri rekonstrukciji so 
se pričeli posluževati tudi analize genetske strukture populacije, pri čemer so začeli 
spremljati zastopanost prednikov in sledili minimalnemu povečanju inbridinga v populaciji. 
Povečanje populacije krškopoljskega prašiča je bilo v zadnjih letih pomembno za 
upočasnitev izgubljanja genetske raznolikosti (Malovrh in Kastelic, 2015).  
2.1.3 Rejski program za pasmo krškopoljski prašič 
Preden je bil v letu 2017 potrjen samostojni rejski program (Kastelic in sod., 2017), je bila 
pasma krškopoljski prašič vključena v rejski program SloHibrid (Kovač in Malovrh, 2012). 
V rejskem programu za pasmo krškopoljski prašič (Kastelic in sod., 2017) so določili rejske 
in selekcijske cilje, način dela, pravice ter dolžnosti rejcev, ki so vključeni v rejski program 
in pravila ter metode dela strokovnih služb. Rejski cilji se nanašajo na povečanje populacije, 
spodbujanje uvajanja dobrih rejskih praks z namenom povečevanja prireje, posodobitvi 
tradicionalnih metod reje, izboljšanja biovarnosti in upoštevanja dobrobiti živali. Za 
genetsko strukturo pasme so pomembni naslednji cilji (Kastelic in sod., 2017): povečevanje 
populacije do mere, ko ta ne bo več imela statusa ogrožene pasme, rekonstrukcija pasme in 
ohranjanje tipičnih lastnosti pasme (npr. opasanost, druge pasemske značilnosti, 
prilagodljivost, skromnost), postavitev postopkov presoje kakovosti plemenskih živali ter 
kriterijev izločevanja. 
Petletni cilj (do leta 2021) določa vsaj 20 nesorodnih oziroma manj sorodnih linij merjascev 
(Kastelic in sod., 2017). V letu 2016 je bil stalež merjascev 41; cilj je vsaj dva merjasca letno 
več. V programu so izpostavili, da bo dolgoročno ohranjanje pasme možno le ob dovolj 
velikem številu plemenskih svinj in merjascev, ob preprečevanju povečevanja parjenja v 
sorodstvu ter uspešnem trženju prašičev in mesnih izdelkov. Selekcijski cilji in metode so 
usmerjeni k ohranjanju dobrih lastnosti pasme in izvajanju rekonstrukcije (Kastelic in sod., 
2017); to pomeni preverjanje identitete in porekla, odbira plemenskih merjascev in svinj na 
osnovi zunanjosti in plemenskih vrednosti.  
Doseganje ciljev rejskega programa preverjajo s spremljanjem velikosti in genetske 
strukture populacije, in sicer (Kastelic in sod., 2017): s spreminjanjem staleža aktivnih in 
neaktivnih plemenskih svinj in merjascev, s povprečnim koeficientom ter stopnjo inbridinga 
v populaciji in z deležem plemenskih prašičev, ki imajo za pasmo značilne znake, v 
populaciji. V okviru rejskega programa (Kastelic in sod., 2017) za lastnosti prireje preverjajo 
fenotipske spremembe in iščejo vzroke zanje.  
2.2 MERJENJE IN UPRAVLJANJE GENETSKE RAZNOLIKOSTI V MAJHNIH 
POPULACIJAH 
Ohranjanje genetske raznolikosti na nivoju, kjer se aleli iz sklada genov populacije ne 
izgubljajo, oziroma se izgubljajo čim počasneje, je skrb za vsako populacijo, ne glede na to, 
kako velika je in ali je pod vplivom selekcije. Manjša kot je populacija, večja je potreba po 
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ohranjanju, ker je manj osebkov, ki prispevajo alele v sklad genov populacije in tako je večja 
možnost, da se aleli iz sklada genov izgubijo (De Rochambeau in sod., 2000). Veliko 
populacij rejnih živali je majhnih. Znano je, da je v majhnih populacijah povečevanje 
inbridinga hitrejše kot v večjih, kar lahko hkrati vodi v hitrejšo izgubo genetske raznolikosti 
in je dolgoročno pri ohranjanju populacije ključnega pomena. V zmanjšanje preživitvene 
sposobnosti osebka vodi tudi depresija zaradi inbridinga, ki je posledica kopičenja škodljivih 
alelov, identičnih po izvoru. Povprečni koeficient inbridinga ohranjamo na čim nižjem 
nivoju. V osnovi parjenje v sorodu ne zmanjša genetske raznolikosti, vendar je zmanjšanje 
genetske raznolikosti posledica depresije zaradi inbridinga (Templeton in Read, 1994). 
De Rochambeau in sod. (2000) so definirali majhno populacijo kot populacijo, v kateri je 
število osebkov, ki prispevajo k naslednji generaciji, omejeno le na nekaj sto osebkov. Z 
uporabo načrtnega parjenja in s tehnikami hitrega širjenja genetskega napredka (npr. 
osemenjevanje, multipla ovulacija, embrio transfer), se zmanjša delež tako samcev kot 
samic, ki se razmnožujejo. Posledično so prispevki posameznih živali v naslednje generacije 
neuravnoteženi. Omenjene tehnologije uporabljajo v mnogih populacijah, številčno velikih, 
zato jih lahko opredelimo kot »majhne populacije«. Omejeno število živali, ki prispevajo v 
naslednjo generacijo, ima dve posledici, in sicer naključni genetski tok ter povečevanje 
inbridinga.  
Genetsko raznolikost lahko merimo s tremi pristopi. Na osnovi rodovnika lahko uporabimo 
npr. koeficient inbridinga ali koeficient sorodstva, na nivoju lastnosti lahko izračunamo 
heritabiliteto, ki kaže preostanek genetske variance, na nivoju genoma lahko preučujemo 
polimorfizme posameznih nukleotidov (de Rochambeau in sod., 2000). Ugotavljanje 
oziroma merjenje genetske raznolikosti v populaciji je osnova za vzpostavljanje smernic 
ohranjanja v okviru rejskega programa. Ugotovimo lahko, ali je populacija ogrožena ali 
neogrožena in na podlagi ugotovitev postavimo nadaljnje smernice. V zelo kritično 
ogroženih populacijah je primarni cilj ohranjanje, v neogroženih populacijah pa odbira na 
osnovi plemenskih vrednosti pri želenih lastnostih.  
2.3 INBRIDING, PARJENJE V SORODSTVU IN NAKLJUČNI GENETSKI TOK 
Gluhost in slepota sta bila v preteklosti poznani kot bolj pogosti motnji med potomci 
sorodnikov v populaciji ljudi. Poroke med brati in sestrami ter bratranci in sestričnami so 
bile v določenih kulturah prepovedane. Kljub temu se je veliko znanih moških poročilo s 
sestričnami, kot so Charles Darwin, Albert Einstein, Johann Sebastian Bach, Edgar Allen 
Poe in kraljica Viktorija z njenim bratrancem, čeprav je bilo znano, da imajo lahko potomci 
genetske bolezni, kot posledice sorodnih staršev (Griffiths in sod., 2015: 679). 
Inbriding pomeni parjenje osebkov, ki so nosilci po izvoru istih genov (Wright, 1921). 
Sorodnost med osebki v populaciji je odvisna od velikosti populacije in števila možnih 
sorodnikov (Falconer in Mackay, 1996). V populaciji z osebki dveh spolov ima vsak osebek 
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dva starša, štiri stare starše in v preteklih t generacijah 2t prednikov. Število osebkov, 
potrebnih za zagotavljanje nesorodnih prednikov sedanjim generacijam, postane v majhnem 
številu preteklih generacij večje kot je velika katera koli populacija. Vsak par osebkov je 
tako bolj ali manj soroden preko enega ali več skupnih prednikov v bolj ali manj oddaljenih 
generacijah. Manjše kot je število osebkov v prejšnjih generacijah, manj oddaljeni so skupni 
predniki. Za izračun sorodnosti je Wright (1922) definiral koeficient sorodstva (R), ki 
predstavlja delež po poreklu identičnih alelov med dvema osebkoma, kar pa velja le za 
osebka, ki nista inbridirana.  
Osnovalci so živali, katerih starši so neznani in v majhnih populacijah je njihovo število 
praviloma majhno. V zaporednih generacijah v populaciji, kjer je parjenje naključno, so 
potomci bolj verjetno sorodni preko enega ali več skupnih prednikov. Parjenje med sorodniki 
vodi v inbriding pri potomcih. Kot posledica sta dva homologna alela lahko identična po 
izvoru, oziroma sta kopiji istega alela skupnega prednika. Verjetnost, da sta dva alela na 
istem lokusu določenega osebka identična po izvoru, je Wright (1922) definiral kot 
koeficient inbridinga (F). Malecot (1969) je definiral koeficient skupnih prednikov, ki meri 
sorodstvo med potencialnima staršema in je enak koeficientu inbridinga potomca tega para. 
Koeficient skupnih prednikov tako predstavlja napoved za povprečni koeficient inbridinga 
v naslednji generaciji. Minimalno povečevanje inbridinga je eden izmed ciljev pri izbiri 
potencialnih staršev v malih populacijah.  
Druga posledica majhne velikosti populacije je naključni genetski tok. Naključni genetski 
tok je definiral Wright (1921) kot pojav, ko na lokusu pri alelih, ki še niso bili izpostavljeni 
(naravni) selekciji in med generacijami prihaja do naključnih sprememb frekvence alelov, 
pride do fiksacije enega alela ter s tem izgube drugih. Manjša kot je populacija, večje so 
spremembe frekvence alelov iz generacije v generacijo. Posledica spremembe frekvence 
alelov je lahko fiksacija alelov, kjer je frekvenca enega alela 100 % in drugega, oziroma 
preostalih, 0 %. Če pojav posplošimo na vse lokuse in več kot je naključnih fiksacij alelov, 
večja je homozigotnost v populaciji. Potomci sorodnih staršev so bolj verjetno homozigoti 
na katerem koli lokusu, v primerjavi s potomci nesorodnih staršev. Tako so bolj verjetno 
tudi homozigoti s škodljivimi recesivnimi aleli. Prisotnost škodljivih recesivnih alelov se 
lahko odraža kot slabša rast, rodnost in druge lastnosti v naslednjih generacijah. Mather 
(1941) je pojav imenoval depresija zaradi inbridinga.  
V kvantitativni genetiki je bilo pomembno odkritje vpliva selekcije na genetsko raznolikost. 
Bulmer (1971) je dokazal, da večja intenzivnost selekcije vodi v zmanjšanje genetske 
raznolikosti pri potomcih. Po štirih do petih generacijah iste intenzivnosti selekcije se 
genetska raznolikost stabilizira zaradi fiksacije alelov. Fimland (1979) je dokazal, da 
zmanjšanje genetske raznolikosti lahko doseže od 20 do 30 % prvotnega stanja, odvisno od 
intenzivnosti selekcije in točnosti. Sistematična selekcija s strogo odbiro vodi v zmanjšanje 
genetske raznolikosti na od 70 do 80 % raznolikosti, ki bi jo merili v primeru naključnega 
parjenja ali brez selekcije.  
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2.4 DEMOGRAFSKI IN GENETSKI PARAMETRI V OBJAVLJENIH RAZISKAVAH 
Genetsko raznolikost populacije lahko ocenimo z različnimi parametri. V objavljenih 
raziskavah so raziskovalci izračunali in preučili demografske ter genetske parametre. V 
pregledu objav smo demografske parametre razdelili v podpodpoglavja od 2.4.1 do vključno 
2.4.3, ki zavzemajo velikost populacije, velikost družine in generacijski interval. Za oceno 
genetskih parametrov so raziskovalci uporabili dva pristopa. Genetsko raznolikost, na osnovi 
koeficientov sorodstva in inbridinga v populaciji, so ocenili na osnovi verjetnosti 
identičnosti po izvoru. Genetsko raznolikost, na osnovi prispevkov prednikov, so ocenili na 
podlagi verjetnosti izvora alelov. Ker vse omenjene verjetnosti temeljijo na poznavanju 
porekla, so preučili še popolnost in globino porekla. Tako smo, podobno kot pregled 
demografskega opisa populacij, tudi pregled genetskega opisa populacij razdelili v tri sklope 
parametrov: popolnost porekla, sorodstvo in inbriding ter prispevki prednikov 
(podpodpoglavja od 2.4.4 do vključno 2.4.6). V raziskavah so preučevali tako avtohtone kot 
sodobne pasme. Raziskave so bile objavljene med letoma 1969 in 2017, največ med letoma 
2010 in 2014. Največkrat so v analizah izračunali koeficient inbridinga. Generacijski interval 
in parametre sklopa prispevkov prednikov so začeli preučevati po letu 2000. Zelo malo 
analiz smo našli za sklop parametrov velikosti družin, in sicer le štiri tovrstne analize.  
2.4.1 Velikost populacije 
V 22 objavljenih raziskavah so raziskovalci velikost populacije prikazali s skupnim številom 
živali v poreklu (Preglednica 1). Znotraj tega so nekateri prešteli samce in samice ter očete 
in matere. Večinoma so preučevali porekla sodobnih pasem, manjkrat avtohtonih.  













Berkshire 102 / / / / 
Fredeen in sod., 
1969 
Jorkšir  9.501 / / / / 
Tamworth 611 / / / / 
Hampšir 203 45 / / / 
Highfill in sod., 
1982 
Jorkšir  55.888 / / / / 
Kennedy in 
sod., 1986 
Landras 30.245 / / / / 
Lacombe 7.471 / / / / 
      se nadaljuje 
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Durok 9.973 / / / / Kennedy in 
sod., 1986 Hampšir 5.500 / / / / 
Jorkšir 140.376 / / / / 
Hubbard in sod., 
1990 
Landras 89.673 / / / / 
Durok  29.776 / / / / 
Hampšir 21.873 / / / / 
Iberski prašič 1.024 248 776 / / 
Toro in sod., 
2000 
Veliki beli prašič  1.853.916 / / / / 
Maignel in 
Labroue, 2001 
Francoski landras 966.297 / / / / 
Pietren  149.803 / / / / 
Gascon  5.187 / / / / 
Basque 3.119 / / / / 
Blanc de l'Ouest 2.325 / / / / 
Limousin 2.099 / / / / 
Bayeux 615 / / / / 
Veliki beli prašič 33.724 / / / / 
Baumung in 
sod., 2002 
Landras 22.577 / / / / 
Pietren 19.614 / / / / 
Belgijski landras 8.812 858 7.954 / / 
Janssens in sod., 
2005 
Belgijski pietren 26.356 6.111 20.245 / / 
Bisaro 3.160 628 2.532 / / 
Fernandes in 
sod., 2010 
Durok 480.191 / / / / 
Melka in 
Schenkel, 2010 
      se nadaljuje 
   13 
Pečnik Ž. Analiza genetske strukture krškopoljskega prašiča na osnovi rodovnika.   
Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Oddelek za zootehniko, 2019  
 
 













Hampšir 114.871 / / / / 
Melka in 
Schenkel, 2010 
Lacombe 51.397 / / / / 
Landras 1.080.144 / / / / 
Berkshire 116.758 / / 6.748 27.487 
Welsh in sod., 
2010 
Durok 878.480 / / 26.615 126.289 
Hampšir 744.270 / / 23.206 100.246 
Landras 126.566 / / 7.370 28.827 
Jorkšir 727.268 / / 40.458 175.985 
Cinta senese 53.608 / / / / 
Crovetti in sod., 
2013 
Mora romagnola 5.933 / / / / 
Kitajski jorkšir 22.600 / / / / 
Tang in sod., 
2013 
Kitajski landras 16.776 / / / / 
Kitajski durok 4.529 / / / / 
Benthajmski 
lisasti prašič 
1.538     
Biermann in 
sod., 2014 
Piau  1.349 / / / / 
Veroneze in 
sod., 2014 
Moura 411 156 255 / / 
Carneiro in sod., 
2014 
Češki landras 132.365 / / / / 
Krupa in sod., 
2015a 
Češki veliki beli 
prašič – 
maternalna linija 
391.151 / / / / 
Češki veliki beli 
prašič – očetovska 
linija 
32.913 / / / / 
      se nadaljuje 
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Durok  13.299 / / / / 
Krupa in sod., 
2015a 
Pietren  7.160 / / / / 
Preštiški 
črnopasasti prašič 
19.289 / / / / 




3.478 / / / / 




3.149 / / / / 
Menendez in 
sod., 2016 
Bela mangulica  19.156 / / / / 
Posta in sod., 
2016 
 
Rdeča mangulica 5.159 / / / / 
Lastovičja 
mangulica 
3.468 / / / / 
Slovenski landras 192.339 50.071 142.268 2.947 46.017 




44.570 18.005 26.565 2.506 1.064 
Slovenski mesnati 
landras 
35.739 18.840 16.899 1.064 6.665 
Krškopoljski 
prašič 
2.411 442 1.969 189 597 
V sredini 19. stoletja so iz Velike Britanije v Kanado uvozili prve prašiče pasem berkshire, 
jorkšir in tamsworth. Rodovniško knjigo so pričeli voditi leta 1876 za pasmo berkshire, leta 
1889 za jorkšir in leta 1892 za tamsworth. V letu 1963 so iz skupne rodovniške knjige 
Canadian Swine Breeders Association Herd Book objavili, koliko prašičev obsega poreklo 
(Fredeen in sod., 1969). Za pasmo jorkšir je bilo 9.501 živali, 611 za tamsworth in 102 za 
berkshire (Preglednica 1). Fredeen in sod. (1969) so na podlagi teh podatkov objavili eno 
izmed prvih analiz genetske strukture pri domačih živalih, kjer so izračunali povprečni 
koeficient inbridinga po pasmah in povprečni koeficient sorodstva med živalmi, znotraj treh 
pasem. Kennedy in sod. (1986) so izračunali generacijski interval za živali, rojene v letu 
1983, pri 55.888 prašičih pasme jorkšir, 30.245 prašičih landras, 7.471 lacombe, 9.973 durok 
in 5.500 prašičev hampšir. Hubbard in sod. (1990) so podobno zajeli podatke populacije 
pasem jorkšir, landras, durok in hampšir iz kanadskega rejskega programa Canadian Swine 
Improvement Program, med letoma 1977 in 1987. Populacije so obsegale 140.376 živali 
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pasme jorkšir, 89.673 landras, 29.776 durok in 21.873 živali pasme hampšir (Preglednica 1). 
Dvajset let kasneje sta Melka in Schenkel (2010) objavila analizo genetske raznolikosti za 
kanadske pasme durok, hampšir, lacombe ter landras. Tako kot Hubbard in sod. (1990) so 
analizo naredili na podlagi podatkov porekel iz podatkovne zbirke Canadian Swine 
Improvement Program. Porekla so bila že precej obsežnejša in so vsebovala že 480.191 
živali pasme durok, 114.871 živali hampšir, 51.397 živali lacombe in 1.080.144 živali pasme 
landras (Preglednica 1).  
Highfill in sod. (1982) so iz podatkov Hampshire Swine Registry izračunali koeficient 
inbridinga in koeficient sorodstva petim najvplivnejšim merjascem pasme hampšir. V 
raziskavi so uporabili podatke 45 merjascev iz sedemdesetih let 20. stoletja (Preglednica 1). 
Podobno so Toro in sod. (2000) 1.024 živalim pasme iberski prašič (Preglednica 1) 
izračunali koeficient inbridinga, generacijski interval in prispevke prednikov med letoma 
1945 ter 1989 v triletnih intervalih. V Franciji so analizirali poreklo pri devetih francoskih 
pasmah, med katerimi je bilo pet avtohtonih ter štiri sodobne (Maignel in Labroue, 2001), in 
sicer na osnovi dveh francoskih rodovniških knjig: Livres Généalogiques Porcins Collectifs 
za sodobne pasme veliki beli prašič – maternalna linija, veliki beli prašič – očetovska linija, 
francoski landras in pietren ter na osnovi rodovniške knjige Livres Généalogiques Collectifs 
des Races Locales de Porcs za avtohtone pasme gascon, basque, blanc de l'Ouest, limousin 
in bayeux. Porekla so bila precej globoka, saj so bile najstarejše živali vpisane v rodovniško 
knjigo med letoma 1950 in 1975. Število živali v poreklu pri pasmi veliki beli prašič je bilo 
1.853.916, pri francoski landras 966.297 živali in pri pietren 149.803 živali. Pri avtohtonih 
pasmah je bilo pri pasmi gascon 5.187 živali, basque 3.119, blanc de l'Ouest 2.325, limousin 
2.099 in bayeux 615 živali (Preglednica 1). Osnovni cilj analize je bila zasnova bolj 
učinkovitega upravljanja z genetsko raznolikostjo v preučevanih populacijah prašičev.  
V Avstriji je bil v rejskih programih poudarek na reji pasem veliki beli prašič, landras in 
pietren, s katerimi so z dvo- in s tripasemskimi križanji pričeli vzrejati osem različnih 
hibridov. Velik delež rej prašičev v Avstriji je v rokah združenj rejcev. Na podlagi 
zabeleženih podatkov rejcev in iz zbirke podatkov Austrian herdbook so Baumung in sod. 
(2002) naredili analizo demografskih ter genetskih parametrov. Populacije so obsegale 
19.614 živali pasme pietren, 22.577 landras in 33.724 veliki beli prašič (Preglednica 1). 
Podobno so Janssens in sod. (2005) proučili poreklo pri pasmah belgijski landras in belgijski 
pietren, da bi ugotovili nevarnost njihove izgube ter pripravili priporočila rejskemu 
programu. Pasmi izvirata iz leta 1930 oziroma 1920, podatke pa so izbrali za živali, rojene 
od leta 1980 dalje, od Flamske zveze prašičerejcev (Flemish Pig Breeding Association; 
Vlaams Varkensstamboek). Število živali v poreklu pasme belgijski landras je bilo 8.812, 
število živali v poreklu pasme belgijski pietren je bilo 26.356 (Preglednica 1).  
Na Kitajskem so Tang in sod. (2013) proučevali izgubo genetske raznolikosti pri pasmah 
kitajski durok, kitajski landras in kitajski jorkšir. Analizirali so poreklo, z namenom izračuna 
koeficienta inbridinga in odkrivanja glavnih vzrokov izgub genetske raznolikosti. Zajeli so 
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4.529 živalih pasme durok, 16.776 landras in 22.600 jorkšir (Preglednica 1), ki so bile rojene 
med letoma 1993 in 2009. Število čistopasemskih prašičev na Češkem se je v zadnjih letih 
močno zmanjšalo, kar bi lahko vodilo v zmanjšanje genetske variabilnosti in povečanje 
verjetnosti depresije zaradi inbridinga. Krupa in sod. (2015a) so opravili analizo porekla pri 
petih čeških pasmah prašičev, da bi ocenili koeficient inbridinga in poiskali glavne vzroke 
izgube genetske raznolikosti. Populacije so obsegale 132.365 živali pasme češki landras, 
391.151 češki veliki beli prašič – maternalna linija, 32.913 češki veliki beli prašič – 
očetovska linija, 13.299 durok in 7.160 živali pasme pietren (Preglednica 1). Maternalno in 
očetovsko linijo velikega belega prašiča so opredelili kot ločeni pasmi, podobno kot Maignel 
in Labroue (2001). 
V Italiji redijo šest avtohtonih pasem prašičev, in sicer mora romagnola, apulo-calabrese, 
sarda, nero siciliano, casertana ter cinta senese. Zanje tudi vodijo rodovniške knjige. Med 
navedenimi pasmami so Crovetti in sod. (2013) pri pasmah cinta senese ter mora romagnola 
analizirali genetsko strukturo. Program za ohranjanje genetske raznolikosti za pasmo cinta 
senese so ustanovili leta 1996, za pasmo mora romagnola pa v letu 1998. Pasma mora 
romagnola je skoraj izumrla, saj so leta 1998 našli le še 12 živali. V raziskavi so želeli 
ugotoviti genetsko raznolikost populacij za nov program ohranjanja genetske raznolikosti. 
Poreklo pasme cinta senese so pričeli vodili leta 1972 in je obsegalo 53.608 živali 
(Preglednica 1). Poreklo pasme mora romagnola je obsegalo 5.933 živali od leta 1985 dalje. 
Veroneze in sod. (2014) so analizirali poreklo populacije brazilske avtohtone pasme piau, 
da bi oblikovali rejski program. Populacija je bila ogrožena, poreklo je obsegalo le 1.349 
živali (Preglednica 1), rojenih med letoma 1998 in 2011. Carneiro in sod. (2014) so prav 
tako v Braziliji opravili analizo demografskih in genetskih parametrov pri avtohtoni pasmi 
moura. Podatki iz podatkovne zbirke Embrapa Swine and Poultry so obsegali 411 živali 
(Preglednica 1), rojenih med letoma 1999 in 2011.  
Omembe v pisnih virih o začetku reje hrvaške avtohtone pasme črni slavonski prašič segajo 
v drugo polovico 19. stoletja (Lukić in sod., 2015). Z leti so pasmo oplemenjevali z 
različnimi pasmami, da bi izboljšali proizvodne lastnosti, kar jim je uspelo, saj je do sredine 
20. stoletja črni slavonski prašič postal najbolj razširjena pasma na Hrvaškem. Kasneje so 
rejsko delo opustili in pasmo zamenjali s hibridi sodobnih pasem, kar je v sredini 
devetdesetih let 20. stoletja vodilo v ozko grlo populacije pasme črni slavonski prašič. 
Septembra 1996 je populacija vključevala 46 samic in 6 samcev, ki so predstavljale prve 
vpisane živali v novo vzpostavljeno rodovniško knjigo. Lukić in sod. (2015) so na podlagi 
podatkov iz rodovniške knjige analizirali genetsko strukturo pasme z namenom 
preprečevanja prehitrega povečevanja inbridinga v populaciji. Poreklo je vsebovalo 
3.478 živali (Preglednica 1), referenčna populacija je obsegala 1.064 samic in 163 samcev. 
Asturijski keltski prašič je močno ogrožena avtohtona pasma kneževine Asturije v Španiji. 
Zelo razširjena je bila v drugi polovici 20. stoletja, dokler niso pričeli rediti uvoženih pasem. 
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Rejska organizacija The Breeders Association of Gochu Asturcelta je vzpostavila program 
rekonstrukcije pasme asturijski keltski prašič leta 2002 na osnovi treh merjascev in treh 
svinj, ki so kazali pasemske značilnosti. Do leta 2014 so pasmo redili že v 68 čredah, pri 
čemer je poreklo obsegalo 3.149 živali (Menendez in sod., 2016). Posta in sod. (2016) so 
analizirali genetske strukture madžarskih populacij bele, rdeče in lastovičje mangulice za 
namen bolj učinkovitega programa ohranjanja pasem. Podatke so pridobili iz podatkovne 
zbirke Hungarian National Association of Mangalica Breeders. V analizo so vključili živali, 
ki so bile rojene med letoma 1980 in 2011. Populacije so obsegale 19.156 živali bele 
mangulice, 5.159 živali rdeče mangulice in 3.468 živali lastovičje mangulice 
(Preglednica 1).  
V Sloveniji imamo poleg avtohtone pasme krškopoljski prašič še tri lokalno prilagojene 
oziroma tradicionalne pasme prašičev: maternalni pasmi slovenski landras in slovenski 
veliki beli prašič ter očetovsko pasmo slovenski mesnati landras (Malovrh in sod., 2017). Za 
vse tri lokalno prilagojene pasme vodijo na Oddelku za zootehniko Biotehniške fakultete 
Univerze v Ljubljani rodovniško knjigo že več kot 40 let, medtem ko za pasmo krškopoljski 
prašič od leta 1992. Največ živali v poreklu je bilo pri pasmi slovenski landras, medtem ko 
jih je bilo najmanj pri krškopoljskem prašiču (Preglednica 1).  
2.4.2 Velikost družin  
Velikost družin je pomemben parameter, ko na podlagi variabilnosti velikosti družin lahko 
predpostavljamo, da v populaciji prihaja do naključnega genetskega toka. Večji kot je 
standardni odklon za velikost družin, več imamo družin, iz katerih izhaja veliko oziroma 
malo potomcev. Iz družin, kjer izhaja malo potomcev, je verjetnost izgube alelov večja. 
Velikost družin so raziskovalci predstavili s številom potomcev za pare merjasec–svinja in 
po merjascih ter svinjah ločeno. Pri izračunu je pomembno, da se upošteva le potomce z 
lastnimi potomci, saj ti prispevajo k prenosu alelov iz generacije v generacijo.  
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Preglednica 2: Velikost družin po pasmah 




Merjasec–svinja / / 
Toro in sod., 2000 Merjasec / 1,04* 3,28** 
Svinja / 0,33* 1,03** 
Belgijski landras 
Merjasec–svinja / / 
Janssens in sod., 
2005 
Merjasec 140 6,13 
Svinja 463 1,90 
Belgijski pietren 
Merjasec–svinja / / 
Merjasec 711 3,32 
Svinja 1.500 1,58 
Preštiški 
črnopasasti prašič 
Merjasec–svinja / / 
Krupa in sod., 
2015b 
Merjasec / 17,46 
Svinja / 6,50 
Slovenski landras 
Merjasec–svinja 29.638 1,31 
Malovrh in sod., 
2017 
Merjasec 2.301 16,90 
Svinja 22.895 1,73 
Slovenski veliki 
beli prašič 
Merjasec–svinja 7.295 1,30 
Merjasec 2.070 4,61 
Svinja 5.420 1,76 
Slovenski mesnati 
landras 
Merjasec–svinja 5.226 1,31 
Merjasec 874 7,93 
Svinja 3.594 1,92 
Krškopoljski 
prašič 
Merjasec–svinja 396 1,85 
Merjasec 136 5,40 
Svinja 323 2,27 
* - izračunana samo za potomce, ** - izračunana samo za potomke 
Janssens in sod. (2005) so izračunali velikost družin pri pasmah belgijski landras in belgijski 
pietren. Pri merjascih pasme belgijski landras je bilo 140 družin, pri čemer je bila povprečna 
   19 
Pečnik Ž. Analiza genetske strukture krškopoljskega prašiča na osnovi rodovnika.   
Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Oddelek za zootehniko, 2019  
 
 
velikost družin 6,13 potomcev, pri svinjah je bilo 463 družin s povprečno velikostjo 
1,9 potomcev. Pri pasmi belgijski pietren je bilo pri merjascih 711 družin s povprečno 
velikostjo 3,32 potomcev, pri svinjah 1.500 družin s povprečno velikostjo 1,58 potomcev. 
Družin je bilo tako več pri pasmi belgijski pietren kot belgijski landras, a so bile družine pri 
pasmi belgijski landras večje kot pri pasmi belgijski pietren. Velika razlika je bila med 
spoloma; družine po merjascih so bile precej večje kot po svinjah (Preglednica 2), kar je tudi 
pričakovano. Veliko razliko v velikosti družin med spoloma navajajo tudi Krupa in sod. 
(2015b) pri preštiškem črnopasastem prašiču. 
V Združenih državah Amerike so, Welsh in sod. (2010), ugotovili največje skupno število 
potomcev posameznega merjasca in svinje po pasmah. Merjasec z največ potomci pri pasmi 
berkshire je imel 481 potomcev, pri pasmi landras 949, pri pasmi hampšir 1.624, pri pasmi 
jorkšir 1.417, medtem ko je imel merjasec pasme durok kar 3.797 potomcev. Svinja z največ 
potomci je bila pasme berkshire in je imela 80 potomcev. Podobno število potomcev je imela 
svinja pasme landras, in sicer 84. Največ potomcev pri svinjah pasem durok in hampšir je 
bilo 99 ter 96, največ potomcev svinje pasme jorkšir pa je bilo 142. Velikosti družin za pare 
v omenjeni raziskavi ne navajajo.  
Večina parov pri vseh pasmah v analizi Malovrh in sod. (2017), je imela le enega potomca. 
Precej odstopa velikost družin po merjascih, pri slovenski landras je bilo kar 16,9 potomcev 
po očetu (Preglednica 2). Malovrh in sod. (2017) poudarjajo, da velika variabilnost v 
velikosti družin po merjascih zmanjšuje efektivno velikost populacije, pri čemer v sklad 
genov populacije prispevajo le določene živali, pri vseh ostalih živalih na prenos genov 
močno vpliva naključni genetski tok.  
2.4.3 Generacijski interval  
Generacijski interval je povprečna starost staršev ob rojstvu potomcev, ki bodo starši 
naslednje generacije (Falconer in Mackay, 1996). Starši imajo lahko več kot enega potomca. 
Število potomcev, ki so na voljo za odbiro, ni odvisno le od plodnosti staršev, temveč tudi 
od tega, kako dolgo je rejec pripravljen čakati, da opravi odbiro. Generacijski interval vpliva 
na genetski napredek. S čakanjem na večje število vzrejenih potomcev se lahko poveča 
intenzivnost selekcije, a se hkrati podaljšuje generacijski interval (Falconer in Mackay, 
1996). Daljšanje generacijskega intervala vodi v manjši genetski napredek. 
Običajno se generacijski interval prikazuje po poteh selekcije prenosa genov od očeta na 
sina, od očeta na hči, od matere na sina in od matere na hči. Povprečje vseh štirih poti 
selekcije je skupno povprečje v populaciji. V objavljenih raziskavah, kjer so generacijski 
interval preučevali, so ga prikazali kot skupno povprečje, medtem ko so se pri posameznih 
poteh prenosa genov nekateri odločili za izračun po vseh možnih poteh selekcije, nekateri 
samo po poteh oče–sin in mati–hči, spet drugi pa generacijskega intervala po posameznih 
poteh prenosa genov niso prikazali (Preglednica 3).  
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 Preglednica 3: Generacijski interval (GI) v letih glede na pot prenosa genov 
Pasma Pot prenosa genov Povprečni 
GI  
Vir 
Oče–sin Oče–hči Mati–sin Mati–hči 
Iberski 
prašič 




2,32 2,73 2,29 2,68 2,50 
Janssens in 
sod., 2005 Belgijski 
pietren 
3,18 3,14 3,25 3,04 3,15 
Bisaro  1,70 1,93 1,87 1,81 1,83 Fernandes in 
sod., 2010 




Hampšir 1,97 / / 2,16 2,07 
Lacombe 1,54 / / 1,92 1,73 
Landras 1,54 / / 1,77 1,65 
Berkshire / / / / 1,65 
Welsh in 
sod., 2010 
Durok / / / / 1,92 
Hampšir / / / / 2,06 
Landras / / / / 1,83 
Jorkšir / / / / 2,21 
Cinta senese / / / / 2,51 
Crovetti in 
sod., 2013 Mora 
romagnola 
/ / / / 2,01 
Kitajski 
durok 
1,72 1,84 1,79 




1,64 2,08 1,87 
Kitajski 
jorkšir 
1,67 1,87 1,78 
Benthajmski 
lisasti prašič 
/ / / / 3,07 Biermann in 
sod., 2014 
     se nadaljuje 
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nadaljevanje Preglednice 3 
Pasma Pot prenosa genov (leto) Povprečni 
GI 
Vir 
Oče–sin Oče–hči Mati–sin Mati–hči 












beli prašič – 
maternalna 
linija 
1,45 1,70 1,72 1,89 1,76 
Češki veliki 
beli prašič – 
očetovska 
linija 
1,54 1,66 1,72 1,81 1,71 
Durok  1,40 1,57 1,55 1,69 1,59 




















2,91 2,47 2,57 2,31 2,47 
Lastovičja 
mangulica 
2,75 2,97 2,48 2,38 2,49 
Slovenski 
landras  
1,86 1,76 1,63 1,94 / 
Malovrh in 
sod., 2017 Slovenski 
veliki beli 
prašič 
2,01 1,91 1,82 1,94 / 
     se nadaljuje 
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nadaljevanje Preglednice 3 
Pasma Pot prenosa genov (leto) Povprečni 
GI 
Vir 









2,20 2,12 2,79 2,51 / 
Generacijski interval med različnimi populacijami težko primerjamo, saj so jih raziskovalci 
izračunali v različnih obdobjih in za pasme z različnim rejskim programom (selekcija, 
ohranjanje). Janssens in sod. (2005) so izračunali dolžino generacijskega intervala pri 
pasmah belgijski landras – 2,5 let in belgijski pietren – 3,15 let, medtem ko so v deset let 
kasneje objavljeni raziskavi Krupa in sod. (2015a) pri pasmah češki landras izračunali 
1,77 let in pri pietren 1,86 let (Preglednica 3). Krupa in sod. (2015a) so tako pri živalih iste 
pasme izračunali precej krajši interval. Najverjetnejši vzrok temu je krajše obdobje rabe 
plemenskih merjascev. Lažje primerjamo generacijski interval za pasme znotraj iste analize. 
Skoraj enako dolgi generacijski interval imajo podtipi pasme mangulice, povprečni 
generacijski interval pri beli mangulici je bil 2,43 let, pri rdeči mangulici 2,47 let in lastovičji 
mangulici 2,49 let (Posta in sod., 2016). Kennedy in sod. (1986) so navedli generacijski 
interval po spolih, in sicer 1,7 let pri merjascih pri vseh pasmah, z izjemo pri pasmi hampšir 
(1,9 let). Pri svinjah je znašal 2,1 leta pri pasmah jorkšir, hampšir in lacombe, 1,9 let pri 
pasmi durok ter 2,2 leti pri pasmi landras. Razlike v dolžini generacijskega intervala so bile 
tako med pasmami kot med spoloma. Daljši generacijski interval je bil po poti mati–hči 
(Kennedy in sod., 1986). Podobno sta Melka in Schenkel (2010) ugotovila najdaljši 
generacijski interval pri pasmi hampšir, ki je znašal 2,07 let, in najkrajšega pri pasmi durok, 
ki je znašal 1,60 let. (Preglednica 3).  
V primerjavi med sodobnimi (landras, hampšir, berkshire, durok, pietren, veliki beli prašič 
oziroma jorkšir) in avtohtonimi pasmami opazimo, da imajo sodobne pasme praviloma krajši 
generacijski interval, kar je tudi pričakovano, saj se pri njih izvaja selekcija, z namenom 
doseganja čim večjega genetskega napredka, k čemur prispeva tudi čim krajši generacijski 
interval. Sodobna pasma durok (Krupa in sod., 2015a) je imela generacijski interval 1,59 let, 
medtem ko je bil pri avtohtoni pasmi moura (Carneiro in sod., 2014) generacijski interval 
skoraj trikrat daljši in je znašal 4,31 let (Preglednica 3).  
Pri sodobnih pasmah je generacijski interval po poti oče-sin večinoma krajši kot po poti 
mati–hči (Preglednica 3), kar pa ne velja za avtohtone pasme. Generacijski interval po poti 
prenosa genov oče–sin je bil v primerjavi s potjo prenosa genov mati–hči krajši pri pasmah 
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iberski prašič, bisaro, piau, medtem ko je bil daljši pri pasmah moura, asturijski keltski prašič 
in vseh treh podtipih pasme mangulice (Preglednica 3).  
2.4.4 Popolnost porekla 
Porekla domačih živali so različno globoka in popolna. Več kot je v poreklu znanih generacij 
prednikov, bolj je poreklo globoko in več kot imajo živali znanih prednikov, bolj je poreklo 
popolno. Popolnost porekla je pomembna pri izračunu koeficienta inbridinga, saj lahko z 
bolj popolnim poreklom dobimo manj pristranske rezultate. Da bi ugotovili globino in 
popolnost porekla, so raziskovalci razvili parametre, kot so največje število generacij v 
poreklu, delež znanih prednikov po generacijah prednikov, ekvivalent popolnih generacij 
prednikov (Maignel in sod., 1996) in indeks popolnosti porekla (MacCluer in sod., 1983). 
Z deležem znanih prednikov lahko predpostavimo tveganje, da bo koeficient inbridinga 
podcenjen, z ekvivalentom popolnih generacij prednikov ocenimo, koliko generacij 
prednikov v povprečju poznamo za posamezno žival; če ga izračunamo po letih, lahko 
ugotovimo, ali so bile živali v katerem od let vključene. Podobno lahko z uporabo indeksa 
popolnosti porekla ugotovimo, kolikšna je popolnost porekla v določeni generaciji in v 
katerem letu beleženja porekla.  
Preglednica 4: Popolnost porekla po pasmah 


















22 10,5 / 
Francoski 
landras 21 10,8 / 
Pietren  19 6,9 / 
Gascon  16 7,9 / 
Basque 16 9,4 / 
Blanc de l'Ouest 31 9,1 / 
Limousin 18 9,6 / 
Bayeux 14 8,2 / 
    se nadaljuje 
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nadaljevanje Preglednice 4 










27 7,85 21.308 
Baumung in 
sod., 2002 
Landras 32 6,20 6.595 





Janssens in sod., 
2005 Belgijski pietren 18 8,8 
3.543 
Durok 33 13,0 / 
Melka in 
Schenkel, 2010 
Hampšir 21 5,5 / 
Lacombe 20 17,5 / 
Landras  29 11,0 / 
Kitajski jorkšir 6 2,65 / 
Tang in sod., 
2013 
Kitajski durok 
7 1,82 / 
Kitajski landras 7 2,11 / 
Črni slavonski 
prašič 
14 / / Lukić in sod., 
2015 
Češki landras 25 7,35 / 
Krupa in sod., 
2015a 




25 7,37 / 
Češki veliki beli 
prašič – 
očetovska linija 
23 8,80 / 
Durok  23 6,50 / 




13 / / 
Krupa in sod, 
2015b 
   se nadaljuje 
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nadaljevanje Preglednice 4 










/ 4,30 / 
Menendez in 
sod., 2016 
Bela mangulica  17 6,01 / 




14 5,02 / 
Lastovičja 
mangulica 
14 3,51 / 
Slovenski 
landras♂ 
26 3,96 4.149 




29 5,62 13.934 
Slovenski veliki 
beli prašič♂ 
27 3,93 11.546 
Slovenski veliki 
beli prašič♀ 








19 10,04 9.153 
Krškopoljski 
prašič♂ 
14 5,77 218 
Krškopoljski 
prašič♀ 
14 5,75 215 
♂ – samci, ♀ – samice 
Zelo globoko in popolno poreklo pri francoskih pasmah je bilo pri pasmi blanc de l'Ouest, 
saj je obsegalo 31 generacij v poreklu z ekvivalentom popolnih generacij 9,10 (Preglednica 
4; Maignel in Labroue, 2001). Med vsemi pasmami ima najmanj popolno poreklo pietren z 
ekvivalentom popolnih generacij 6,9 (Preglednica 4). Vzrok je v uvozu živali, ki imajo na 
zootehniškem spričevalu znani le dve generaciji prednikov (starše in stare starše). Porekla 
kanadskih populacij prašičev so tudi zelo globoka, Melka in Schenkel (2010) sta pri pasmah 
durok, hampšir, lacombe in landras ugotovila največje število generacij v poreklu 33, 21, 20 
ter 29 (Preglednica 4). Porekla kanadskih populacij so tudi zelo popolna, saj so pri omenjenih 
pasmah ekvivalenti popolnih generacij znašali 13,0, 5,5, 17,5 in 11,0. Tako je imela le pasma 
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hampšir manjši ekvivalent popolnih generacij, v primerjavi z ostalimi pasmami. Tang in sod. 
(2013) so tri leta kasneje objavili raziskavo, kjer je največje število generacij v poreklu pri 
kitajski pasmi jorkšir znašalo 6, pri pasmi kitajski landras 7 in pri pasmi kitajski durok 7 
(Preglednica 4). Podobno globoka porekla kot pri kanadskih so zabeležili tudi pri avstrijskih 
pasmah. Baumung in sod. (2002) so ugotovili največ 31 generacij prednikov pri pasmi 
landras in 27 pri pasmi veliki beli prašič (Preglednica 4). Poreklo za pasmo landras vodijo 
že od leta 1950, za pasmo veliki beli prašič pa od leta 1960. Največje število generacij v 
poreklu pasme pietren je, v primerjavi z največjim številom generacij v poreklu, pri pasmah 
landras in veliki beli prašič manjše ter znaša 21. Poreklo pasme pietren vodijo od leta 1970. 
Porekla pri avstrijskih pasmah so sicer podobno globoka kot porekla pri kanadskih pasmah, 
niso pa tako popolna, saj so ekvivalenti popolnih generacij znašali med 5,74 in 7,85, kar 
kaže na več uvoza. Največje število generacij v poreklu je v čeških populacijah znašalo med 
20 in 25, pri čemer je bil ekvivalent popolnih generacij med 5,21 ter 8,80 (Preglednica 4). 
Poreklo čeških populacij je bilo v letu 2015 (Krupa in sod., 2015a) podobno globoko in 
popolno kot poreklo avstrijskih populacij v letu 2002 (Baumung in sod., 2002).  
Pri pasmah landras in pietren so Janssens ter sod. (2005) izračunali ekvivalent popolnih 
generacij za pasmo belgijski landras 9,0 in za pasmo belgijski pietren 8,8 (Preglednica 4), 
kar je več kot pri pasmah landras ter pietren v analizah Baumung in sod. (2002) ter Krupa in 
sod. (2015a). Menendez in sod. (2016) so za pasmo asturijski keltski prašič izračunali 
ekvivalent popolnih generacij prednikov 4,30 (Preglednica 4). Največje število generacij v 
poreklu in ekvivalent popolnih generacij prednikov pri podtipih mangulice (Posta in sod., 
2016) sta znašala 17 ter 6,01 (pri beli mangulici), 14 in 5,02 (pri rdeči mangulici) ter 14 in 
3,51 (pri lastovičji mangulici). Najbolj popolno poreklo pri slovenskih populacijah je bilo 
pri samicah pasme slovenski mesnati landras (10,04), ostale pasme so imele nižji ekvivalent 
popolnih generacij prednikov, in sicer med 3,93 ter 3,42 pri slovenskem velikem belem 
prašiču, med 5,75 in 5,77 pri krškopoljskem prašiču ter med 3,96 in 5,62 pri slovenskem 
landrasu (Malovrh in sod., 2017). Največje število generacij v poreklu pasme slovenski 
landras je bilo 29 in je bilo tako med slovenskimi pasmami tudi najbolj globoko 
(Preglednica 4).   
2.4.5 Sorodstvo, inbriding in efektivna velikost populacije  
Koeficient inbridinga so preučevali prav v vseh raziskavah genetske strukture populacij, ki 
smo jih zasledili. Pomemben parameter, ki ga lahko izpeljemo iz koeficienta inbridinga, je 
stopnja inbridinga, ki nam v osnovi pove, koliko je novo nastalega inbridinga. Iz stopnje 
inbridinga lahko izpeljemo pomemben parameter s področja ohranjanja populacij, to je 
efektivno velikost populacije. Parameter, ki opiše, koliko so si živali v populaciji med seboj 
sorodne, je povprečno sorodstvo (Dunner in sod., 1998).   
S parametrom povprečno sorodstvo (Dunner in sod., 1998) merimo, koliko je posamezna 
žival v povprečju sorodna z vsemi ostalimi živalmi v celotni ali v živeči populaciji. Omogoča 
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nam odbiro živali, katerih genotip je v populaciji manj zastopan, kar pomeni, da imajo 
manjše povprečno sorodstvo. Z odbiro takih živali lahko dolgoročno preprečujemo prehitro 
povečevanje koeficienta inbridinga. S preprečevanjem povečevanja koeficienta inbridinga 
je manjša verjetnost pojava depresije zaradi inbridinga in izgube alel iz sklada genov 
populacije. Parameter lahko izračunamo tudi za posamezne podpopulacije in tako 
ugotovimo povprečno sorodstvo znotraj posameznih podpopulacij.  
Starše lahko parimo na podlagi načrta parjenja s strategijo minimalnega sorodstva. Ob 
upoštevanju te strategije, ohranjamo efektivno število osnovalcev in zmanjšamo kratkoročno 
ter dolgoročno povečevanje inbridinga. Če imajo osnovalci neenake prispevke, je povprečno 
sorodstvo osnovalcev zanimiv parameter, saj neenake prispevke osnovalcev lahko 
izenačujemo osebkom referenčne populacije, ne glede na druge parametre (Dunner in sod., 
1998; Barros in sod., 2011). Povečevanje povprečnega sorodstva med generacijami vodi v 
izgubo genetske raznolikosti, kar je lahko zaskrbljujoče, saj visoko povprečno sorodstvo v 
sedanjih generacijah napoveduje hitrejšo izgubo genetske raznolikosti v prihodnjih 
generacijah, če ni načrtnega ohranjanja populacije (Barros in sod., 2011).  
Wright (1931) je definiral idealizirano populacijo kot zaprto populacijo z dvema spoloma z 
N diploidnih osebkov, ki se parijo naključno, generacije se ne prekrivajo in posamezni 
osebki enakomerno prispevajo v sklad genov populacije ter ima enako stopnjo inbridinga 
kot realna populacija oziroma imajo enako stopnjo sorodstva kot realna populacija. Za 
večino realnih populacij drži le predpostavka, da vključuje dva spola diploidnih osebkov. V 
realnih populacijah namesto skupnega števila živali upoštevamo efektivno velikost 
populacije, ki je definirana kot število osebkov v idealizirani populaciji, kot jo definira 
Wright (1931), kjer se koeficient inbridinga enakomerno povečuje in se genetska varianca 
enakomerno zmanjšuje. Na podlagi efektivne velikosti populacije lahko tudi ocenimo, ali je 
populacija ogrožena. Organizacija Združenih narodov za prehrano in kmetijstvo (FAO, 
2000) je na podlagi efektivne velikosti populacije določila stopnje ogroženosti populacije – 
če je efektivna velikost populacije pod 50, je stopnja kritična, med 50 in 100 je ogrožena, 
nad 100 je neogrožena.  
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Preglednica 5: Koeficient inbridinga, stopnja inbridinga, koeficient sorodstva, povprečno sorodstvo in 



















Jorkšir 7,0 / / / / 
Fredeen in 
sod., 1969 
Berkshire 7,0 / / / / 
Tamsworth 12,2 / / / / 
Hampšir 10,3 / 20,2–38,5 / / 
Highfill in 
sod., 1982 
Jorkšir 0,70* 4,46** 0,12 / / / 
Hubbard in 
sod., 1990 
Landras 0,53* 6,26** 0,10 / / / 
Durok  0,75* 6,71** 0,13 / / / 
Hampšir 0,66* 8,77** 0,11 / / / 
Veliki beli 
prašič 
1,43 / / / / 
Baumung in 
sod., 2002 Landras 1,13 0,27G / / 181 
Pietren 1,34 0,12 G / / 415 
Belgijski 
landras 
3,15 0,12 / / 88 
Janssens in 
sod., 2005 Belgijski 
pietren 
2,36 0,14 / / 125 
Bisaro  24,7 / / / / 
Fernandes in 
sod., 2010 




Hampšir / 3,6 / / 14 
Lacombe / 1,4 / / 36 
Landras  / 0,40 / / 125 
Berkshire 7,8 0,65 G / / 77 
Welsh in 
sod., 2010 
Durok 3,2 0,44 G / / 113 
Hampšir 3,6 0,46 G / / 109 
Landras 5,3 0,67 G / / 74 
     se nadaljuje 
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Jorkšir 3,9 0,44 / / 113 
Welsh in 
sod., 2010 
Cinta Senese 15 1,24 G / / 40 
Crovetti in 
sod., 2013 Mora 
romagnola 
34 4,60 G / / 11 
Kitajski 
jorkšir 





0,95 0,19 / / 117 
Kitajski 
durok 
1,0 0,21 / / 76 
Benthajmski 
lisasti prašič 
12 / / 13,0 21 
Biermann in 
sod., 2014 
Piau  6,55 2,69 / 19,74 19 
Veroneze in 
sod., 2014 










beli prašič – 
maternalna 
linija 
1,4 0,18 G / 1,6 74 
Češki veliki 
beli prašič – 
očetovska 
linija 
2,5 0,56 G / 3,3 50 
Durok  3,6 0,53 G / 4,2 35 




4,93 1,29 G  13,48  
Krupa in 
sod., 2015b 
      se nadaljuje 
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23,0 0,08 G / 44,7 / 
Menendez 
in sod., 2016 
Bela 
mangulica  





5,02 1,80 G / 9,81 27,8 
Lastovičja 
mangulica 
3,29 0,96 G / 4,68 51,8 
Slovenski 
landras 










2,50 / / 23,87 / 
Krškopoljski 
prašič 
4,63 / / 13,10 / 
* – povprečni koeficient inbridinga vseh živali; ** – povprečni koeficient inbridinga inbridiranih živali; G – 
stopnjo inbridinga so izračunali kot %/generacija  
Fredeen in sod. (1969) so pri pasmi jorkšir izračunali povprečni koeficient inbridinga 7 % 
(Preglednica 5), medtem ko so Hubbard in sod. (1990) izračunali manjšo vrednost, in sicer 
4,46 %. V analizi so izračunali povprečni koeficient inbridinga pri vseh živalih in samo pri 
inbridiranih živalih ločeno. Koeficient inbridinga je bil precej manjši v pri pasmi veliki beli 
prašič v Avstriji, kjer je bil povprečni koeficient inbridinga 1,43 % (Baumung in sod., 2002) 
in v čeških populacijah, kjer je znašal 1,4 % pri pasmi veliki beli prašič – maternalna linija 
ter 2,5 % pri pasmi veliki beli prašič – očetovska linija (Krupa in sod., 2015a). Tudi v kitajski 
populaciji prašičev pasme jorkšir je bil povprečni koeficient inbridinga precej nizek, in sicer 
le 0,5 %. V Sloveniji je povprečni koeficient inbridinga znašal 2,19 % pri slovenskem 
velikem belem prašiču (Malovrh in sod., 2017; Preglednica 5). Na splošno povprečni 
koeficient inbridinga pri skupini pasem jorkšir oziroma veliki beli prašič ni bil visok. 
Highfill in sod. (1982) so navedli povprečni koeficient inbridinga 10,3 % in povprečni 
koeficient sorodstva med 20,2 % ter 38,5 % za pet najvplivnejših merjascev pasme hampšir 
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(Preglednica 5). Hubbard in sod. (1990) so pri isti pasmi izračunali povprečni koeficient 
inbridinga 8,77 %. Pasma hampšir je bolj inbridirana kot pasma jorkšir, po velikosti 
populacije tudi precej manjša (Preglednica 1). Melka in Schenkel (2010) sta 20 let kasneje 
pri pasmi hampšir izračunala koeficient inbridinga 18 %. V Združenih državah Amerike je 
bil koeficient inbridinga pri pasmi hampšir med vsemi pasmami najmanjši in znašal 3,6 % 
(Welsh in sod., 2010; Preglednica 5). 
Koeficient inbridinga pri prašičih pasme berkshire so izračunali v dveh analizah. Fredeen in 
sod. (1969) so ga izračunali 7,0 %, Welsh in sod. (2010) pa 7,8 % (Preglednica 5). Na 
splošno je bil koeficient inbridinga pri skupini pasem pietren nizek, in sicer 1,34 % 
(Baumung in sod., 2002), 2,36 % (Janssens in sod., 2005) ter 1,3 % (Krupa in sod., 2015a; 
Preglednica 5).  
Precej različne vrednosti za koeficient inbridinga so izračunali pri skupini pasem landras. 
Raziskave so bile objavljene v različnih letih, zato jih težko primerjamo. Hubbard in sod. 
(1990) so koeficient inbridinga ocenili 6,26 %, Baumung in sod. (2002) 1,13 %, v analizi 
Melka in Schenkel (2010) je znašal 5 % ter v analizi Welsh in sod. (2010) 5,3 %. Nizek 
koeficient inbridinga je bil tudi pri Tang in sod. (2013), kjer je znašal 0,95 %, kot tudi pri 
Krupa in sod. (2015a), kjer je znašal 2,7 %, pri Janssens in sod. (2005), kjer je bil 3,15 % 
(Preglednica 5). Koeficient inbridinga pri pasmi slovenski landras (Malovrh in sod., 2017) 
je bil primerljiv s koeficientom inbridinga v analizi Tang in sod. (2013) ter je znašal 1,16 %, 
medtem ko je bil pri pasmi slovenski mesnati landras (Malovrh in sod. 2017) bolj primerljiv 
z analizo Krupa in sod. (2015a) ter je znašal 2,5 %. Prašiči skupine pasem durok so v 
nekaterih populacijah bolj in v drugih manj inbridirani. Hubbard in sod. (1990) so izračunali 
koeficient inbridinga 6,71 %, podobno kot Melka in Schenkel (2010) 6 % (Preglednica 5), 
medtem ko so Welsh in sod. (2010) izračunali 3,2 %, Krupa in sod. (2015a) 3,6 % ter Tang 
in sod. (2013) le 1,0 % (Preglednica 5).   
Nekatere populacije avtohtonih pasem so imele velik povprečni koeficient inbridinga, druge 
pa majhen. Načeloma imajo manjše populacije večji koeficient inbridinga, na primer pri 
pasmi mora romagnola so izračunali koeficient inbridinga kar 34 %, pri pasmi cinta senese 
pa 15 % (Crovetti in sod. (2013); Preglednica 5), vendar je bila populacija pasme mora 
romagnola precej manjša (Preglednica 1). Prav tako visok koeficient inbridinga je bil pri 
pasmah bisaro in asturijski keltski prašič, kjer je znašal 24,7 % (Fernandes in sod., 2010; 
Menendez in sod., 2016; Preglednica 5), a tudi ti populaciji sta bili precej majhni 
(Preglednica 1). Primerljivo vrednost koeficienta inbridinga s populacijami prašičev 
sodobnih pasem so izračunali Posta in sod. (2016) pri podtipih madžarske pasme mangulice, 
kjer je bil koeficient inbridinga med 3,29 % in 5,02 % ter Malovrh in sod. (2017) pri 
krškopoljskem prašiču, kjer je bil 4,63 %.  
Višja stopnja inbridinga ima za posledico manjšo efektivno velikost populacije in večjo 
stopnjo ogroženosti populacije. Med vsemi navedenimi populacijami je najbolj ogrožena 
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pasma mora romagnola z efektivno velikostjo populacije 11 (Crovetti in sod., 2013), najmanj 
pa pietren v Avstriji (Baumung in sod., 2002) z efektivno velikostjo populacije 415 
(Preglednica 5). 
Raziskave na področju depresije zaradi inbridinga so namenjene razumevanju in 
zmanjševanju njenih negativnih vplivov, kar lahko dosežemo z načrtnim parjenjem živali 
(Crow, 1970). Če je do stanja identičnosti alelov po izvoru prišlo že v preteklosti, to opišemo 
s konceptom ancestralnega inbridinga (ang. ancestral inbreeding concept). Če so bili prisotni 
škodljivi aleli, ki so prispevali k depresiji zaradi inbridinga, potem jih je naravna selekcija 
izločala, kadar so se pojavili v homozigotni obliki (Ballou, 1997). Posledično se je 
ancestralni inbriding povečeval, medtem ko se je depresija zaradi inbridinga s časom 
zmanjševala. Iz tega koncepta je Ballou (1997) razvil koeficient ancestralnega inbridinga, ki 
ga je definiral kot kumulativni delež genoma osebka, ki je bil predhodno pri njegovih 
prednikih identičen po izvoru vsaj enkrat. 
Kalinowski in sod. (2000) so se izračuna koeficienta inbridinga lotili drugače in so koeficient 
inbridinga razdelili na koeficient daljnega ter bližnjega inbridinga. Statistično modeliranje 
(Boakes in Wang, 2005) kot tudi metode izračuna ancestralnega inbridinga (Suwanlee in 
sod., 2007) so v objavljenih raziskavah izboljšali. Balloujev koncept ancestralnega 
inbridinga so uporabili pri populaciji laboratorijskih (Lacy in Ballou, 1998; Swindell in 
Bouzat, 2006) in rejnih živali (Curik in sod., 2000; Köck in sod., 2009; McParland in sod., 
2009; Nagy in sod., 2010; Hinrich in sod., 2015). V novejšem času so raziskave, ki so se 
osredotočale na posledice depresije zaradi inbridinga v populacijah, temeljile na koeficientu 
parcialnega inbridinga (Baumung in sod., 2015). Koncept parcialnega inbridinga koeficient 
inbridinga osebka razdeli glede na verjetnost prispevkov dela inbridinga po vsakem 
osnovalcu.  
2.4.6 Prispevki prednikov 
Stopnjo inbridinga lahko uporabimo za izračun efektivne velikosti populacije, vendar je 
efektivna velikost populacije precenjena, če so podatki o poreklu nepopolni. Tri parametre 
lahko uporabimo kot alternativo efektivni velikosti populacije. Genetsko raznolikost v 
populaciji lahko opišemo s parametri: efektivno število osnovalcev (Nfe), efektivno število 
prednikov (Nae; Boichard in sod., 1997) in ekvivalent genomov osnovalcev oziroma 
efektivno število genomov osnovalcev (Nge; MacCluer in sod., 1986). Efektivno število 
osnovalcev in efektivno število genomov osnovalcev so razvili za analizo rodovnikov 
prostoživečih živali v živalskih vrtovih (MacCluer in sod., 1986). Razlika med številom 
osnovalcev in efektivnim številom osnovalcev je posledica neenakomernih prispevkov 
osnovalcev. Razlika med efektivnim številom osnovalcev in efektivnim številom prednikov 
je posledica učinka ozkega grla populacije. Razlika med efektivnim številom prednikov in 
efektivnim številom genomov osnovalcev je posledica naključnega genetskega toka v 
populaciji (Boichard in sod., 1997). 
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Preglednica 6: Zastopanost osnovalcev, prednikov in genomov osnovalcev po pasmah  
Pasma N Nf Nef Nea Nge Nef/NfI Nge/NefI Vir 
Iberski 
prašič 
/ 24 10,34 / 1,25 0,43 0,39 













10.888 1.710 344 75 16 0,20 0,05 
Francoski 
landras 
40.037 1.432 149 32 13 0,10 0,09 
Pietren  6.551 720 134 64 28 0,19 0,21 
Gascon  836 46 19 13 5,8 0,41 0,31 
Basque 771 50 11 10 4,3 0,22 0,39 
Blanc de 
l'Ouest 
140 151 24 13 4,8 0,16 0,20 
Limousin 264 33 15 9 3,4 0,45 0,23 
Bayeux 81 21 9 7 2,4 0,43 0,27 
Veliki beli 
prašič 
9.067 1.480 334 78,8 37,6 0,23 0,11 
Baumung in 
sod., 2002 Landras  5.329 1.410 267 59,2 32,9 0,19 0,12 
Pietren 3.649 1.368 258 88,6 55,1 0,19 0,21 
Belgijski 
landras♂ 





1.258 808 126,8 51,9 19,8 0,16 0,16 
Belgijski 
pietren♂ 
4.448 1.622 327 104 44,8 0,20 0,14 
Belgijski 
pietren♀ 
2.487 1.618 369,9 155,5 64,8 0,23 0,18 
Bisaro♂ / 216 78,8 22,1 / 0,36 / 
Fernandes in 
sod., 2010 
        se nadaljuje 
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nadaljevanje Preglednice 6 
Pasma N Nf Nef Nea Nge Nef/NfI Nge/NefI Vir 
Bisaro♀ / 287 79,7 25,6 / 0,28 / 
Fernandes in 
sod., 2010 




Hampšir 98 257 11 / 4 0,04 0,36 
Lacombe 1.420 158 56 / 4 0,35 0,07 
Landras  78.228 1.621 54 / 18 0,03 0,33 





/ / 3 2 / / / 
Kitajski 
jorkšir 
10.015 958 136,5 / 41,9 0,14 0,31 




5.146 731 144,1 / 46,8 0,20 0,32 
Kitajski 
durok 
2.075 295 87,9 / 49,1 0,30 0,56 
Piau 1.267 / 9 8 / / / 
Veroneze in 
sod., 2014 





8.630 1.776 302 / 43 0,17 0,14 
Krupa in sod., 
2015a 
Češki veliki 
beli prašič – 
maternalna 
linija 





2.840 1.575 291 / 31 0,18 0,11 
Durok  1.679 839 292 / 41 0,35 0,14 
Pietren  671 714 182 / 30 0,25 0,16 
        
se nadaljuje 
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nadaljevanje Preglednice 6  




1.374 299 98,05 / 21,9 0,33 0,22 







50,8 35,8 / 0,11 / 













2.292 159 50 22 / 0,31 / 




1.142 84 27 15 / 0,32 / 
Lastovičja 
mangulica 
752 97 35 24 / 0,36 / 
Slovenski 
landras♂ 





















41 195 48,2 5,3 3,0 0,25 0,06 
        
se nadaljuje 
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nadaljevanje Preglednice 6 
Pasma N Nf Nef Nea Nge Nef/NfI Nge/NefI Vir 
Krškopoljski 
prašič♂ 
164 38 20,3 13,0 7,3 0,53 0,36 
Malovrh in 
sod., 2017 Krškopoljski 
prašič♀ 
843 39 20,7 13,2 7,8 0,53 0,38 
N – število živali v referenčni populaciji; Nf – število osnovalcev; Nef – efektivno število osnovalcev; Nea – 
efektivno število prednikov; Nge – efektivno število genomov osnovalcev; ♂ – samci; ♀ – samice; I - izračunan 
Populacija iberskih prašičev, ki je izvirala iz 24 osnovalcev (Preglednica 6), je imela 
efektivno število osnovalcev 10,34 in efektivno število genomov osnovalcev 1,25 (Toro in 
sod., 2000). Pri devetih francoskih populacijah so rezultati obsegali leta 1995, 1997 in 1999 
(Maignel in Labroue, 2001). V zadnjem letu je bilo število živali v referenčni populaciji 
precej raznoliko, in sicer od 81 pri pasmi bayeux vse do 40.037 pri pasmi francoski landras. 
Število osnovalcev je bilo med 21 (bayeux) in 2.720 (veliki beli prašič – maternalna linija). 
Efektivno število osnovalcev je bilo med 9 (bayeux) in 344 (veliki beli prašič – očetovska 
linija). Efektivno število prednikov je bilo med 7 (bayeux) in 75 (veliki beli prašič – 
očetovska linija). Efektivno število genomov osnovalcev je bilo med 2,4 (bayeux) in 28 
(pietren). Tako efektivno število osnovalcev kot tudi efektivno število prednikov in 
efektivno število genomov osnovalcev so bili z leti precej konstantni pri avtohtonih pasmah 
(Nea je bilo med 7 in 13), medtem ko so se pri sodobnih pasmah precej zmanjšali, med 25 in 
65 % v zadnjih dveh prikazanih letih v analizi pri francoskih pasmah (Preglednica 6).  
Melka in Schenkel (2010) sta naštela največ osnovalcev pri pasmah durok (1.803) in landras 
(1.621), medtem ko je bilo pri pasmah lacombe (158) ter hampšir (257) osnovalcev manj 
(Preglednica 6). Tang in sod. (2013) so pri pasmah kitajski jorkšir našteli 958 osnovalcev, 
pri kitajski landras 731 in kitajski durok 295. Efektivno število osnovalcev pri pasmi kitajski 
jorkšir je bilo 136,52, pri kitajski landras 144,12 in pri kitajski durok 87,9. Pasma kitajski 
jorkšir je tako imela več osnovalcev kot kitajski landras, vendar je imela manjše efektivno 
število osnovalcev. Pri pasmi kitajski jorkšir so bili prispevki osnovalcev precej bolj 
neenakomerno razporejeni kot pri kitajski landras. Efektivno število genomov osnovalcev je 
bilo največje pri pasmi kitajski durok (49,1), nato pri kitajski landras (46,7) in najmanj pri 
kitajski jorkšir (41,9). Efektivno število genomov osnovalcev je bolj podobno, vendar je pri 
pasmah kitajski jorkšir in kitajski landras precej večja razlika med efektivnim številom 
osnovalcev ter efektivnim številom genomov osnovalcev kot pri pasmi kitajski durok. To je 
posledica bolj stroge selekcije pri pasmah kitajski jorkšir kot pri kitajski durok.  
Veroneze in sod. (2014) so pri pasmi piau izračunali efektivno število osnovalcev 9 in 
efektivno število prednikov 8 (Preglednica 6). Pri pasmi moura so Carneiro in sod. (2014) 
od 411 živali v poreklu v referenčno populacijo vključili 353 živali. Efektivno število 
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osnovalcev in efektivno število prednikov je bilo enako ter je znašalo 14. Izgubljanja genov 
iz sklada genov populacije zaradi ozkega grla pri pasmi niso zaznali.  
Krupa in sod. (2015a) so pri čeških populacijah našteli največje število osnovalcev pri pasmi 
češki veliki beli prašič – maternalna linija (3.849), nato pri češki landras (1.776) in češki 
veliki beli prašič – očetovska linija (1.575; Preglednica 6). Najmanjše število osnovalcev je 
bilo pri pasmi pietren (714). Med pasmami so bile podobne vrednosti za efektivno število 
osnovalcev in efektivno število genomov osnovalcev, pri čemer sta bili vrednosti pri pasmi 
češki veliki beli prašič – maternalna linija 412 ter 64, medtem ko sta bili najnižji vrednosti 
pri pasmi pietren 182 in 30.  
Pri različnih populacijah mangulice je bilo število osnovalcev največje pri beli mangulici 
(159) in najmanjše pri rdeči mangulici, in sicer 84 (Preglednica 6). Efektivno število 
osnovalcev je bilo 27 pri rdeči mangulici in 50 pri beli mangulici. Tudi efektivno število 
prednikov je bilo najmanjše pri rdeči mangulici, kjer je znašalo 15, največje število pa je bilo 
pri lastovičji mangulici, kjer je znašalo 24 (Posta in sod., 2016).  
V poreklu pasme asturijski keltski prašič je bilo 6 osnovalcev (Preglednica 6). Efektivno 
število osnovalcev je bilo 3,47, efektivno število prednikov 4,19 in efektivno število 
genomov osnovalcev 2,2. Menendez in sod. (2016) so pri pasmi asturijski keltski prašič 
izračunali večje efektivno število prednikov od efektivnega števila osnovalcev, kar pomeni, 
da z metodo izračuna efektivnega števila prednikov po Boichard in sod. (1997) niso zaznali 
neenakomernih prispevkov posameznih živali, ki bi vodili v ozko grlo populacije. Janssens 
in sod. (2005) so izračunali večje razmerje med efektivnim številom prednikov in efektivnim 
številom osnovalcev pri pasmi belgijski landras kot pri pasmi pietren, kar kaže na močna 
ozka grla v zgodovini te pasme. 
Melka in Schenkel (2010) sta izračunala razmerje Nge/Nef pri kanadski pasmi durok 0,07, pri 
lacombe 0,07, pri hampšir 0,36 in pri landras 0,33, kar kaže na to, da je vpliv naključnega 
genetskega toka občuten pri pasmah durok ter lacombe. Razmerje Nge/Nef je bilo večje pri 
pasmah kitajski jorkšir in kitajski landras (0,31 in 0,32; Preglednica 6; Tang in sod., 2013), 
kar je bilo podobno kanadskim populacijam pasem hampšir ter landras. Razmerje Nef/Nf pri 
pasmah kitajski jorkšir in kitajski landras je znašalo 0,14 ter 0,20. Pri kitajskih pasmah je 
imel naključni genetski tok večji vpliv na izgubo genetske raznolikost kot neenakomerni 
prispevki osnovalcev. Pri pasmi kitajski durok sta bili obe razmerji veliki, razmerje Nef/Nf 
je znašalo 0,30 in razmerje Nge/Nef 0,56. Večje razmerje Nef/Nf pri pasmi kitajski durok v 
primerjavi z ostalima kitajskima pasmama pomeni, da je bila izguba genetske raznolikosti 
zaradi neenakomernih prispevkov osnovalcev manjša pri pasmi kitajski durok kot pri 
pasmah kitajski jorkšir in kitajski landras (Tang in sod., 2013). 
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Preglednica 7: Izguba genetske raznolikosti po pasmah  
Pasma IGRt (%) IGRe (%) IGRg (%) Vir 
Durok  3 0,8I 2,2I 
Melka in 
Schenkel, 2010 
Hampšir 22 8,0I 14,0I 
Lacombe  12 3,2I 8,8I 
Landras 2 0,8I 1,2I 
Kitajski durok 8,9 6,2I 2,7I 
Tang in sod., 2013 
Kitajski landras 2,2 1,3I 0,9I 
Kitajski jorkšir 3,4 2,0I 1,4I 
Benthajmski lisasti 
prašič 
4,3 0,7 3,6I 
Biermann in sod., 
2014 
Češki landras 7,05 1,1I 6,0I 
Krupa in sod., 
2015a 
Češki veliki beli 
prašič – 
maternalna linija 
4,70 0,7I 4,0I 
Češki veliki beli 
prašič – očetovska 
linija 
9,80 1,0I 8,8I 
Durok  7,47 1,0I 6,5I 
Pietren  10,46 1,7I 8,8I 
Preštiški 
črnopasasti prašič 
13,71 10,6I 3,1I 
Krupa in sod., 
2015b 
IGRt – skupna izguba genetske raznolikosti; IGRe – izguba genetske raznolikosti zaradi neenakih prispevkov 
osnovalcev; IGRg – izguba genetske raznolikosti zaradi naključnega genetskega toka; I – vrednost je bila 
preračunana iz izračunanega deleža vrednosti v članku 
Izgubo genetske raznolikosti so izračunali le v petih študijah, od tega so v treh študijah zajeli 
sodobne pasme in v dveh študijah avtohtoni pasmi (Preglednica 7). V raziskavah izgube 
genetske raznolikosti pri pasmi preštiški črnopasasti prašič in pri kitajskih pasmah je bil 
poglavitni vzrok izgube genetske raznolikosti neenakomerni prispevki osnovalcev. Pri 
kanadskih pasmah, pri pasmi benthajmski lisasti prašič in čeških pasmah se je genetska 
raznolikost izgubljala predvsem zaradi naključnega genetskega toka. 
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3 MATERIAL IN METODE 
3.1 POREKLO KRŠKOPOLJSKEGA PRAŠIČA 
Podatke za analizo genetske strukture populacije krškopoljskega prašiča smo pridobili iz 
podatkovne zbirke PiggyBank (Drobnič in sod., 1994), ki jo vzdržuje druga priznana 
organizacija v živinoreji za področje prašičereje in se nahaja na Enoti za prašičerejo, Katedri 
za znanosti o rejah živali, na Oddelku za zootehniko Biotehniške fakultete Univerze v 
Ljubljani. Podatki o poreklu so obsegali identifikacijsko številko živali, identifikacijski 
številki očeta in matere, spol, datum rojstva, datum izločitve, oznaka reje, kjer je bila žival 
rojena in oznaka reje, kjer so žival redili. Za referenčno populacijo smo upoštevali živali, ki 
glede na podatke še niso bile izločene in so bile rojene med letoma 2011 in 2017. Kot 
osnovalce smo upoštevali živali brez znanih staršev.  
3.2 DEMOGRAFSKI OPIS POPULACIJE 
3.2.1 Velikost populacije 
Prešteli smo zajete živali, samce in samice, očete ter matere v celotnem poreklu, v referenčni 
populaciji in za osnovalce. Skupno število osebkov smo prešteli za vsako leto, od začetka 
vodenja rodovniške knjige do zadnjega vpisa. Za vsako leto smo ločeno prešteli še število 
samcev in samic. 
3.2.2 Velikost družin 
Velikost družin smo izračunali za pare merjasec–svinja in po merjascih ter svinjah ločeno. 
Predstavili smo jih kot število potomcev z lastnimi potomci. Izračunali smo povprečno 
velikost družin, standardni odklon povprečne velikosti družin, minimum in maksimum.  
3.2.3 Generacijski interval 
Generacijski interval smo izračunali kot povprečno starost staršev ob rojstvu potomcev, ki 
so imeli potomce. Izračunali smo ga za štiri poti prenosa genov, to so oče–sin, oče–hči, mati–
sin in mati–hči (Falconer in Mackay, 1996). Izračunali smo tudi njihovo skupno povprečje. 
Kot mero razpršenosti smo uporabili standardni odklon. Za vsako pot prenosa genov smo 
prešteli število staršev in potomcev.  
3.3 GENETSKI OPIS POPULACIJE 
3.3.1 Popolnost porekla 
Popolnost in globino porekla smo analizirali z naslednjimi parametri: povprečno število 
znanih prednikov, delež znanih prednikov po generacijah, največje število generacij v 
poreklu, ekvivalent izsledenih popolnih generacij prednikov in indeks popolnosti porekla 
(I). Delež znanih prednikov je relativno število znanih prednikov v posamezni generaciji. 
   40 
Pečnik Ž. Analiza genetske strukture krškopoljskega prašiča na osnovi rodovnika.   
Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Oddelek za zootehniko, 2019  
 
 
Največje število generacij v poreklu je število generacij od osebka do njegovega najbolj 
oddaljenega prednika. Ekvivalent popolnih generacij prednikov je povprečno število znanih 












 … (1) 
kjer pomeni: 
EPGP – ekvivalent popolnih generacij prednikov 
N – število živali v referenčni populaciji  
n – skupno število prednikov živali j 
gij – število generacij od živali j do njenega prednika i 
Indeks popolnosti porekla smo izračunali kot vsoto deležev znanih prednikov v vsaki 












I – indeks popolnosti porekla starša p (p = pat, mat) 
ai – delež znanih prednikov v generaciji i 
d – število izsledenih generacij v poreklu 
Skupni indeks popolnosti porekla vsake živali smo izračunali po Enačbi 3 kot harmonično 




 … (3) 
kjer pomeni: 
I – skupni indeks popolnosti porekla  
Ipat – indeks popolnosti porekla po očetovi strani 
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Imat – indeks popolnosti porekla po materini strani 
3.3.2 Sorodstvo in inbriding 
Koeficient inbridinga smo izračunali z Enačbo 4 (Wright, 1922).  









kjer pomeni:  
FX – koeficient inbridinga živali X 
p – število poti v rodovniku 
mi – število prednikov na poti i 
FAi – koeficient inbridinga skupnega prednika A na poti i 
Stopnjo inbridinga smo izračunali po Enačbi 5. 
∆Ft =




Ft – stopnja inbridinga v generaciji t  
Ft – povprečni koeficient inbridinga v generaciji t 
Ft – 1 – povprečni koeficient inbridinga v generaciji t – 1 
Koeficient sorodstva smo izračunali po Enačbi 6. 
axy = 2fxy  …(6) 
kjer pomeni: 
axy – koeficient sorodstva med osebkoma x in y (Wright, 1922) 
fxy – koeficient skupnih prednikov osebkov x in y (Malecot, 1969) 
Efektivno velikost populacije smo izračunali na osnovi stopnje inbridinga (Enačba 7; 
Falconer in Mackay, 1996). 
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 … (7) 
kjer pomeni: 
Ne – efektivna velikost populacije 
F – stopnja inbridinga  
Zaradi večje zanesljivosti smo stopnjo inbridinga, potrebno za izračun Ne, izračunali po 
metodi Perez-Enciso (1995), ki upošteva regresijo koeficienta inbridinga na leto rojstva 
živali in generacijske intervale za preučevano obdobje (Enačba 8).  
∆F = (–1) b GI … (8) 
kjer pomeni: 
F – stopnja inbridinga  
b – regresijski koeficient razlike 1 – F  
GI – generacijski interval 
Za prikaz spreminjanja efektivne velikosti populacije z leti smo efektivno velikost populacije 
izračunali za vsa obdobja med začetnim in vsakim nadaljnjim letom z izpeljano Enačbo 9. 
∆Fj = –1 b(1 – F)j GIj …(9) 
kjer pomeni:  
F – stopnja inbridinga  
b(1 – F) – regresijski koeficient razlike 1 – F  
F – koeficient inbridinga 
GI – generacijski interval 
j – doba v letih od začetnega do preučevanega leta 
Povprečno sorodstvo (AR) je parameter, ki pove, koliko je določen osebek v povprečju 
soroden z ostalimi osebki v populaciji (Dunner in sod., 1988). Matematično je povprečno 
sorodstvo dvakratna verjetnost, da sta dva naključno izbrana alela, eden od živali, za katero 
računamo povprečno sorodstvo, in drug od katerekoli druge živali v poreklu, identična po 
izvoru ter predstavlja zastopanost živali v celotnem poreklu populacije (Dunner in sod., 
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1998). Povprečno sorodstvo lahko razložimo kot verjetnost, da naključno izbrani alel pripada 
določeni živali znotraj matrike sorodstva (Goyache in sod., 2003; Gutierrez in sod., 2003). 




) 1'A …(10) 
kjer pomeni: 
c' – vrstični vektor z vrednostmi za povprečno sorodstvo živali v referenčni populaciji 
A – matrika aditivnega sorodstva velikosti n x n 
n – število živali v referenčni populaciji 
Vektor c' vsebuje vrednosti ci, ki predstavljajo povprečno sorodstvo živali i v matriki A. 
Vsoto vrednosti ci smo delili s skupnim številom živali in dobili povprečje za povprečno 
sorodstvo.  
3.3.3 Prispevki prednikov na osnovi verjetnosti izvora genov 
James (1972) je opredelil genetske prispevke osnovalcev, ki so glede na poreklo predniki 
brez znanih staršev (Priloga A). Neznani starš določenega osebka je polosnovalec (ang. 
pseudofounder, dummy founder), če ima osebek le enega znanega starša. Alel, ki je 
naključno vzorčen na avtosomalnem lokusu izbrane živali, ima verjetnost 50 %, da izvira od 
očeta in 50 %, da izvira od matere. Podobno ima verjetnost 25 %, da izvira od kateregakoli 
od starih staršev. Boichard in sod. (1997) so pojasnili, da vsak osnovalec prispeva svoje gene 
v sklad genov populacije z določeno verjetnostjo. Vsota vseh teh verjetnosti, da osnovalci 
prispevajo v sklad genov populacije, je 100 %. 
Prisotnost alelov osnovalcev v sedanji populaciji ocenimo kot neenakomerno porazdeljene 
prispevke osnovalcev. Lacy (1989) je predlagal efektivno število osnovalcev oziroma 
ekvivalent osnovalcev, ki predstavlja število osnovalcev, katerih prispevek je enak, kot ga 
najdemo v preučevani populaciji (Lacy, 1989). Efektivno število osnovalcev smo izračunali 
z Enačbo 11. Kadar so v referenčni populaciji pričakovani prispevki osnovalcev bolj 
enakomerni, je efektivno število osnovalcev večje in v primeru, ko so vsi osnovalci 
enakomerno zastopani, je efektivno število osnovalcev enako skupnemu številu osnovalcev 







 … (11) 
kjer pomeni: 
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Nef – efektivno število osnovalcev 
qk – verjetnost izvora alelov osnovalca k v referenčni populaciji 
f – skupno število osnovalcev 
Slabost mere efektivnega števila osnovalcev je, da ne upošteva potencialnih ozkih grl v 
poreklu. Boichard in sod. (1997) so predlagali izračun efektivnega števila prednikov, ki so 
ali niso osnovalci in so potrebni za opis celotne genetske raznolikosti v preučevani 
populaciji. Njihove prispevke razvrstimo na osnovi njihovih pričakovanih genetskih 
prispevkov. Ker ti predniki niso nujno osnovalci, so si med seboj lahko sorodni in njihovi 
pričakovani prispevki se lahko prekrivajo. Vsota pričakovanih prispevkov je lahko večja od 
ena in zato smemo upoštevati samo robni prispevek prednika k, ki je prispevek, ki ni zajet z 
drugimi predniki. Tako lahko izračunamo robni prispevek vsakega prednika in s tem 
poiščemo najmanjši nabor prednikov. Prednike, ki prispevajo največ v sklad genov 
populacije, izberemo posamezno v iterativnem postopku. V prvi iteraciji poiščemo 
najvplivnejšega prednika na podlagi njegovega genetskega prispevka, kjer je njegova 
verjetnost izvora alelov v referenčni populaciji enaka njegovemu robnemu prispevku. V 
iteraciji n vplivnega prednika n poiščemo na podlagi njegovega robnega prispevka. Robne 





(1 – ∑ ai
n – 1
i=1
)  … (12) 
kjer pomeni: 
pk – robni prispevek prednika k 
qk – verjetnost izvora alelov prednika k v referenčni populaciji 
ai – genetski prispevek prednika i 
Nekateri od n – 1 že razvrščenih prednikov lahko izvirajo od osebka k. Ko njihove prispevke 
v iterativnem postopku razvrstimo, jih v naslednji iteraciji ne smemo več upoštevati. Vsakič, 
ko najdemo naslednjega vplivnega prednika, ga program iz nadaljnje analize izvzame. 
Kumulativna vsota robnih prispevkov prednikov je ena. Na osnovi robnih prispevkov smo 
izračunali efektivno število prednikov (Nea). Uporabili smo Enačbo 13 (Boichard in sod., 







 … (13) 
kjer pomeni: 
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Nea – efektivno število prednikov 
pk – robni prispevek prednika k 
a – število vseh prednikov z robnim prispevkom, večjim od nič 
Zastopanost prednikov kot verjetnost, da so določeni aleli osnovalcev še vedno prisotni v 
preučevani populaciji, smo izračunali kot efektivno število genomov osnovalcev. To smo 
izračunali iz verjetnosti izvora genov in z upoštevanjem verjetnosti identičnosti alelov 
(Chevalet in De Rochambeau, 1986), oziroma z upoštevanjem izgub alelov zaradi procesa 
razdvajanja (Lacy, 1989). V kompleksnejših poreklih je izračun kompleksnejši, morda tudi 
neizvedljiv. Frekvence alelov smo izračunali s štetjem alelov v preučevani populaciji. 
Efektivno število alelov osnovalcev v preučevani populaciji smo pridobili kot efektivno 






 … (14) 
kjer pomeni: 
Na – efektivno število alelov osnovalcev 
fk – frekvenca alelov osnovalca k 
Ker ima osnovalec dva alela, je v preučevani populaciji efektivno število genomov 
osnovalcev oziroma »ekvivalent genomov osnovalcev« (Lacy, 1989) enako polovici 









 … (15) 
kjer pomeni: 
Nge – efektivno število genomov osnovalcev 
Na – efektivno število alelov osnovalcev 
fk – frekvenca alelov osnovalca k 
Neosnovalci so vsi predniki, ki niso osnovalci (Caballero in Toro, 2000). Efektivno število 
neosnovalcev (Nenf) predstavlja prispevek alelov neosnovalcev in omogoča izračun izgube 
genetske raznolikosti preko njihovih potomcev. Izračunali smo ga po Enačbi 16 (Caballero 
in Toro, 2000). 
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 … (16) 
kjer pomeni: 
Nge – efektivno število genomov osnovalcev 
Nenf – efektivno število neosnovalcev 
Nef – efektivno število osnovalcev 
3.3.4 Izguba genetske raznolikosti 
Izgubo genetske raznolikosti v populaciji smo izračunali na osnovi efektivnega števila 
osnovalcev, efektivnega števila genomov osnovalcev in efektivnega števila neosnovalcev. 
Skupno genetsko raznolikost (GD, ang. genetic diversity) v referenčni populaciji, ki 
upošteva naključni genetski tok in neuravnotežene prispevke osnovalcev, smo izračunali po 
Enačbi 17 (Lacy, 1995). 
GDt = 1 – 
1
2Nge
 … (17) 
kjer pomeni: 
GDt – skupna genetska raznolikost 
Nge – efektivno število genomov osnovalcev 
Z Enačbe 17 so izpeljali skupno izgubo genetske raznolikosti v populaciji zaradi neenakih 
prispevkov osnovalcev in naključnega genetskega toka (IGRt). Izrazili so jo kot 1 – GDt 
(Melka in Schenkel, 2010). Genetsko raznolikost v referenčni populaciji, ki upošteva izgubo 
genetske raznolikosti zaradi neuravnoteženih prispevkov osnovalcev (GDe), smo izračunali 
z enačbo 18 (Lacy, 1995). 
GDe= 1 – 
1
2Nef
 … (18) 
kjer pomeni: 
GDe – genetska raznolikost zaradi neuravnoteženih prispevkov osnovalcev 
Nef – efektivno število osnovalcev 
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Izgubo genetske raznolikosti zaradi neuravnoteženih prispevkov osnovalcev (IGRe) smo 
izpeljali kot 1 – GDe (Caballero in Toro, 2000). Izgubo genetske raznolikosti zaradi 
naključnega genetskega toka (IGRg) smo izračunali kot razliko GDe – GDt, po Enačbi 19 
(Caballero in Toro, 2000; Honda in sod., 2004) in predstavlja izgubo genetske raznolikosti 
zaradi naključnega toka genov.  






IGRg – izguba genetske raznolikosti zaradi naključnega genetskega toka  
IGRt – skupna izguba genetske raznolikosti  
IGRe – izguba genetske raznolikosti zaradi neenakomernih prispevkov osnovalcev  
GDt – skupna genetska raznolikost 
GDe – genetska raznolikost zaradi neuravnoteženih prispevkov osnovalcev 
Nenf – efektivno število neosnovalcev 
3.3.5 Simulacija dedovanja 
Na osnovi simulacije dedovanja smo izračunali koeficient ancestralnega inbridinga po treh 
pristopih. Prvi pristop je koeficient ancestralnega inbridinga, ki ga je definiral Ballou (1997; 
Fa_BAL) in je verjetnost, da je bil kateri koli alel osebka avtozigoten, tj. identičen po izvoru v 
predhodnih generacijah vsaj enkrat. Izračun Fa_BAL temelji na Enačbi 20 (Ballou, 1997). 
Fa_BAL= 




Fa_BAL – koeficient ancestralnega inbridinga  
Fa(s) – koeficient ancestralnega inbridinga očeta (s)  
F(s) – koeficient inbridinga očeta (s)  
Fa(d) – koeficient ancestralnega inbridinga matere (d) 
F(d) – koeficient inbridinga matere (d) 
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Drugačen pristop izračuna koeficienta ancestralnega inbridinga so ubrali Kalinowski in sod. 
(2000). Inbriding so razdelili na bližnji in daljni. Izračun verjetnosti, da so aleli, ki so 
identični po izvoru in so bili identični po izvoru v določenem predniku, predstavlja 
koeficient daljnega inbridinga (Fa_KAL). Koeficient bližnjega inbridinga predstavlja delež 
osebkovega genoma, ki je bil pri določenem osebku prvič identičen po izvoru (Fn_KAL). 
Seštevek Fa_KAL in Fn_KAL je enak koeficientu inbridinga. Pristop avtorjev Kalinowski in sod. 
(2000) se razlikuje od pristopa Ballou (1997), ki je ancestralni koeficient inbridinga definiral 
kot kumulativni delež osebkovega genoma, ki je bil že v preteklosti identičen po izvoru pri 
njegovih prednikih. 
Tretji pristop izračuna koeficienta ancestralnega inbridinga (Fa_BAU) so razvili Baumung in 
sod. (2015). Fa_BAU je število, ki pove, kolikokrat je bil med razdvajanjem kromosomov 
naključno vzorčen alel, identičen po izvoru. Pri tem so predpostavili, da so aleli, ki so se v 
preteklosti večkrat pojavili v avtozigotni obliki, manj verjetno škodljivi, kot aleli, ki so ga 
prestali manjkrat. Pristop se razlikuje od pristopa Ballou (1997) in Kalinowski in sod. 
(2000), ki so predpostavili, da je bil določen alel identičen po izvoru vsaj enkrat.  
Koeficient inbridinga in vsakega izmed koeficientov ancestralnega inbridinga lahko 
razdelimo na koeficiente parcialnega inbridinga osnovalcev. Koeficient parcialnega 
inbridinga je verjetnost, da sta dva alela na istem lokusu določenega osebka identična po 
izvoru od določenega osnovalca. Vsota koeficientov parcialnega inbridinga je enaka 
koeficientu inbridinga (Lacy in sod., 1996; Lacy, 1997). Koeficient parcialnega 
ancestralnega inbridinga (pFa_BAL), po metodi Ballou (1997), pomeni verjetnost, da je bil 
katerikoli alel osebka, ki ga je osebek podedoval od določenega osnovalca, avtozigoten v 
prejšnji generaciji vsaj enkrat. Koeficient parcialnega daljnega inbridinga (pFa_KAL), izpeljan 
iz Fa_KAL, je verjetnost, da je bil katerikoli alel, ki je trenutno avtozigoten in je bil avtozigoten 
vsaj enkrat v prejšnjih generacijah od določenega osnovalca (Kalinowski in sod., 2000). S 
koeficientom parcialnega ancestralnega inbridinga (pFa_BAU) izračunamo, kolikokrat je bil v 
prejšnjih generacijah alel določenega potomca od določenega osnovalca identičen po izvoru 
(Baumung in sod., 2015).  
Z izračunom efektivnega števila osnovalcev ne moremo ugotoviti, kako so aleli osnovalcev 
ogroženi ali v kolikšni meri so se izgubili. Ali so se aleli osnovalcev izgubili, oziroma ali so 
ogroženi, prav tako ne moremo izpeljati iz izgube genetske raznolikosti zaradi naključnega 
genetskega toka. Zanimalo nas je, kolikšna je verjetnost, da se je genom vsakega izmed 
osnovalcev v populaciji izgubil, kolikšna je verjetnost, da je trenutno ogrožen in kolikšna je 
verjetnost, da je nevarnost izgube v prihodnosti, ker je v referenčni populaciji zastopan v 
zelo nizkih frekvencah. Naredili smo simulacijo dedovanja za vse osnovalce v populaciji. 
Izračunali smo verjetnost izgube obeh alelov določenega osnovalca v referenčni populaciji 
(P(L)) po MacCluer in sod. (1986). Pri osnovalcih, ki alelov v referenčni populaciji nimajo, 
je verjetnost izgube enaka ena. Izračunali smo verjetnost trenutne ogroženosti alelov 
določenega prednika P(R) kot delež alelov, kjer je bila frekvenca alelov (q) večja od nič in 
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manjša od 0,01 (MacCluer in sod, 1986). Zgornjo mejo 0,01 so določili MacCluer in sod. 
(1986). Na osnovi koncepta, da je za končno veliko populacijo velika verjetnost, da se alel 
osnovalca izgubi, če je njegova frekvenca manjša od 0,01. Verjetnost, da se alela osnovalcev 
izgubita iz populacije ob pogoju, da sta oba alela osnovalca še prisotna v populaciji (P(R|S)), 






P(R|S) – verjetnost, da se alela osnovalca izgubita iz populacije, ob pogoju, da sta oba alela 
osnovalca še prisotna v populaciji 
P(R) – verjetnost velike ogroženosti alelov  
P(L) – verjetnost izgube alelov  
V simulaciji dedovanja smo zajeli vse osnovalce populacije in zraven še polosnovalce. 
Polosnovalce GRAIN (Boichard, 2002) naredi, kadar je znan le en izmed staršev, ki je 
osnovalec. Polosnovalcu program GRAIN (Boichard, 2002) v simulaciji dedovanja pripiše le 
en alel, da lahko tvori genotip pri potomcu.  
3.4 UPORABLJENA PROGRAMSKA OPREMA 
Podatke porekla smo za analize pripravili s proceduro SQL programskega paketa SAS/STAT 
(SAS Inst. Inc., 2011). Prav tako smo s programskim paketom SAS/STAT (SAS Inst. Inc., 
2011) prešteli skupno število živali, število samcev in samic, očetov ter mater in povprečno 
velikost družin. Program CFC (Sargolzaei in sod., 2006) smo uporabili, da smo pridobili 
vhodno datoteko za program Pedigraph (Garbe in Da, 2008), s katerim smo del porekla 
izrisali.  
Za izračun povprečne velikosti družin smo napisali makro v programu SAS/STAT (SAS 
Inst. Inc., 2011). Generacijski interval smo izračunali s programom INTGEND programskega 
paketa PEDIG (Boichard, 2002). Za izračun ekvivalenta popolnih generacij prednikov smo 
uporabili program NGEN (Boichard, 2002) za osebke z vsaj enim znanim prednikom. Za 
izračun indeksa popolnosti porekla smo napisali makro v programu SAS/STAT (SAS Inst. 
Inc., 2011). 
Koeficient inbridinga inbridiranih živali smo izračunali s programom MEUW (Boichard, 
2002). Koeficient inbridinga za celotno populacijo smo izračunali z makrojem, ki smo ga 
zapisali s proceduro SQL programskega paketa SAS/STAT (SAS Inst. Inc., 2011). Pri tem 
smo uporabili izhodno datoteko progama MEUW (Boichard, 2002). S programom MEUW 
(Boichard, 2002) smo izračunali število inbridiranih živali in maksimalen koeficient 
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inbridinga. Za izračun koeficientov sorodstva smo uporabili PAR3 (Boichard, 2002), za 
izračun povprečnega sorodstva smo napisali makro za proceduro SQL programa SAS/STAT 
(SAS Inst. Inc., 2011), na osnovi outputa iz PAR3.  
Efektivno število osnovalcev in efektivno število prednikov smo izračunali s programom 
PROB_ORIG (Boichard, 2002). Vhodni datoteki sta bili datoteka s podatki o celotni populaciji 
in datoteka s podatki o poreklu referenčne populacije, za katero smo navedli prvo ter zadnje 
leto rojstva. Program smo zagnali ločeno po spolih. V izhodni datoteki smo pridobili 
izračunano efektivno število osnovalcev, robne prispevke vplivnih prednikov in njihov 
kumulativni prispevek. Program SEGREG (Boichard, 2002) simulira segregacijo alelov 
osnovalcev populacije, oceni frekvence alelov osnovalcev s štetjem alelov v referenčni 
populaciji in izračuna efektivno število genomov osnovalcev v referenčni populaciji.  
Absolutno število preostalih alelov na bialelnem lokusu osnovalcev smo izračunali s 
programom Mendel (Lange in sod., 2001), s pomočjo katerega smo naredili simulacijo 
dedovanja z 10.000 iteracijami. Prešteli smo število preostalih alelov po letih rojstva živali.  
Vhodne datoteke za program Mendel (Lange in sod., 2001) smo pripravili z makrojem v 
programu SAS/STAT (SAS Inst. Inc., 2011) s proceduro SQL. S programom Mendel (Lange 
in sod., 2001) smo pridobili datoteke z ustvarjenimi genotipi po metodi MacCluer in sod. 
(1986). Izhodne datoteke smo vnesli v SAS/STAT (SAS Inst. Inc., 2011), s katerim smo z 
makrojem, ki smo ga zapisali s proceduro SQL, izračunali P(L), P(R) in P(R|S).  
Simulacija dedovanja temelji na konceptu prenosa alelov med generacijami, ki jo je prvič 
predstavil Edwards (1968) in so jo nadaljnje razvili MacCluer in sod. (1986). Simulacija 
dedovanja je nameščena v programu GRAIN (Boichard, 2002). Programa GRAIN (Boichard, 
2002) in Mendel (Lange in sod., 2001) vsakemu osnovalcu dodelita dva alela in s 
stohastičnimi segregacijami simulacije Monte Carlo tvorita genotipe vsem potomcem v 
poreklu. Ob tvorjenju genotipov programa upoštevata Mendlova pravila segregacije. Za 
živali, ki imajo znanega enega starša, programa ustvarita navideznega osnovalca, mu 
pripišeta novo identifikacijsko številko in en alel.  
Program GRAIN (Boichard, 2002) izračuna Fa_BAL kot skupno število označenih alelov, 
deljenih s skupnim številom alelov v genomu, kar je dvakratnik števila podvojitev med 
metodo simulacije dedovanja (Baumung in sod., 2015). Fa_KAL izračuna kot skupno število 
alelov, ki so trenutno izpostavljeni inbridingu, deljeno z dvakratnikom skupnega števila 
podvojitev med metodo simulacije dedovanja. Fa_BAU izračuna s štetjem pojava identičnosti 
po izvoru pri vseh prednikih določenega osebka. Vsoto deli s skupnim številom alelov v 
genomu posameznika, ki je enaka dvakratnem številu podvojitev.  
S programom GRAIN (Boichard, 2002) smo izračunali koeficient parcialnega inbridinga (pF), 
koeficiente parcialnega ancestralnega inbridinga (pFa_BAL, pFa_KAL, pFn_KAL in pFa_BAU), 
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koeficient inbridinga (F) in koeficiente ancestralnega inbridinga (Fmeuw, Fgrain, Fa_BAL, Fa_KAL, 
Fn_KAL in Fa_BAU). V program smo vnesli datoteko porekla in nastavili 1.000.000 iteracij.  
Izračune in simulacije smo opravili z računalnikom, ki je imel sledeče lastnosti: procesor: 
Intel(R) Core(TM) i3-2350M CPU @ 2.30GHz, nameščeni notranji pomnilnik: 8.00 GB, 
vrsta sistema: 64-bitni operacijski sistem. 
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4 REZULTATI Z RAZPRAVO 
4.1 VELIKOST POPULACIJE  
Celotno poreklo populacije krškopoljskega prašiča je obsegalo 2.940 živali (Preglednica 8). 
Zajeli smo živali s prvim vpisanim rojstvom 12. 7. 1991 in z zadnjim 31. 12. 2017. Od 
skupnega števila živali v poreklu je bilo 487 samcev in 2.453 samic. Samcev je bilo 16,6 % 
in samic 83,4 %. Očetov je bilo 222 in mater 717. Referenčna populacija je obsegala 906 
živali, rojenih med letoma 2011 in 2017 in predstavljajo živali, ki v času pridobitve podatkov 
še niso bile izločene. V referenčni populaciji je bilo 113 samcev in 793 samic. Razmerje med 
njimi je bilo 1 : 7. Brez znanih staršev je bilo 58 živali, od tega 28 samcev in 30 samic 
(Preglednica 8). Živali brez znanih staršev so osnovalci.  




















2.940 487 16,6 2.453 83,4 222 717 1 : 3,38 
Referenčna 
populacija 
906 113 12,5 793 87,5 30 175 1 : 5,83 
Osnovalci 58 28 48,3 30 51,7 28 30 1 : 1,07 
Velikost populacije krškopoljskega prašiča je po številu živali, v primerjavi z nedavno 
objavljenimi analizami, primerljiva z velikostjo populacij pasem asturijski keltski prašič iz 
Španije, bisaro iz Brazilije, mora romagnola iz Italije, črni slavonski prašič s Hrvaške in 
lastovičja mangulica iz Madžarske (Preglednica 1), katerih porekla obsegajo med 3.160 in 
5.933 živali, analize pa so bile objavljene med letoma 2013 in 2016 ter so, tako kot 
krškopoljski prašič, avtohtone pasme. Za primerjavo popolnosti porekla, koliko so živali 
inbridirane in sorodne, kolikšni so prispevki osnovalcev, ali je v populaciji prisoten pojav 
ozkega grla ali naključnega genetskega toka, pa primerjava skupnega števila živali ni dovolj, 
zato smo uporabili parametre v nadaljevanju.  
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Slika 3: Število rojstev med letoma 1991 in 2017 
Poreklo krškopoljskega prašiča ni tako globoko kot je pri francoskih pasmah, pri katerih je 
bila prva žival rojena leta 1950 (Maignel in Labroue, 2001), ali kot pri pasmi belgijski 
pietren, za katero so rodovniško knjigo pričeli voditi leta 1953 (Janssens in sod., 2005), ali 
pri pasmi durok iz Kanade, kjer poznajo prednike tudi za 33 generacij (Melka in Schenkel, 
2010). Kljub temu so v 26 letih vodenja rodovniške knjige za pasmo krškopoljski prašič 
različni okolijski in socio-ekonomski dejavniki vplivali na povečano oziroma zmanjšano 
število vpisanih živali v rodovniško knjigo. Prve živali, ki so bile vpisane v rodovniško 
knjigo, so bile iz treh izvornih rej z lastno obnovo črede. Število vpisanih živali v rodovniško 
knjigo oziroma število zabeleženih rojstev se je z leti povečevalo (Slika 3). Novo vpisanih 
samcev je bilo letno med 0 in 57 ter samic med 1 in 312. V letu 1991, med letoma 1993 in 
1995 ter v letih 1997 in 1998 ni bilo vpisov samcev v rodovniško knjigo. Med letoma 1991 
in 2000 je bil vsaj en vpis samice v rodovniško knjigo, vendar jih nikoli ni bilo več kot 11, 
kar se je sicer zgodilo leta 1994. Skupno število vpisanih živali v rodovniško knjigo se je 
začelo povečevati po letu 2003, s povečanjem prepoznavnosti pasme in s podpiranjem 
ekološkega kmetijstva, skupaj z neposrednimi plačili za rejo avtohtonih pasem, ki so jih 
prejeli rejci, ki so redili prašiče pasme krškopoljski prašič. Največje povečanje je bilo leta 
2014, ko je bilo vpisanih 345 živali. V letu 2016 je bilo število vpisov precej manjše kot 
nekaj let prej, verjetno zaradi neenakomerne obnove črede. Povečevanje števila novo 
vpisanih živali z leti pomeni povečevanje velikosti populacije te pasme in večjo možnost 
ohranjanja genetske raznolikosti.  
Toro in sod. (2000) so v analizi genetske strukture pri iberskem prašiču poudarili, da je pri 
ohranjanju pasme potrebno preprečiti zmanjšanje števila živali v populaciji, preden postane 
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navedli prodajo izdelkov z visoko tržno vrednostjo, ki posledično poveča dohodek rejcev. 
Iberski prašič v Španiji je dober primer avtohtone pasme, ki je doživela drastično zmanjšanje 
velikosti populacije, nato se je populacija ponovno povečala zaradi novega trga z izdelki z 
dodano vrednostjo, kot so bili pršuti, ki so dosegali visoko ceno na trgu. Povečevanje 
velikosti populacije prašičev lahko omejujejo tudi drugi dejavniki. Carneiro in sod. (2014) 
so pri pasmi moura ugotovili, da ima populacija omejene možnosti povečevanja zaradi 
majhnega števila živali, ki bi bile na voljo za obnovo črede, zaradi manjšega povpraševanja 
po živalih in izdelkih.  
4.2 VELIKOST DRUŽIN 
Velikost družin smo izračunali po parih merjasec–svinja in po merjascih ter svinjah ločeno. 
Pri tem smo upoštevali potomce, ki imajo lastne potomce. Število družin merjasec–svinja je 
bilo 996, medtem ko je bilo družin ločeno za merjasce 167 in za svinje 403 (Preglednica 9).  
Preglednica 9: Velikost družin  
Družina Število  Povprečna 
velikost 
Varianca  Standardni 
odklon 
Minimum Maksimum 
Merjasec–svinja 996 2,95 8,58 2,93 1 58 
Merjasec 167 5,64 45,15 6,72 1 48 
Svinja  403 2,22 2,78 1,67 1 13 
Družina merjasec–svinja je imela v povprečju 2,95  2,93 potomcev in največ 58 potomcev 
(Preglednica 9). Merjasci so imeli v povprečju 5,64  6,72 potomcev. Standardni odklon za 
velikost družine po merjascih je znašal kar 6,72 potomcev, kar pomeni, da je raba 
plemenjakov izrazito neenakomerna. Neenakomerna raba plemenjakov vodi v naključnen 
tok in s tem do fiksacije ali izgube alelov, saj se uporablja ožji nabor merjascev. Velika 
varianca velikosti družin pomeni, da je v populaciji prisoten naključni genetski tok, vendar 
se lahko aleli določenih živali še ohranjajo in zato ne prestavlja nujno slabega stanja. Vseeno 
je velika varianca v velikosti družin jasno opozorilo, da je neenakomernost uporabe potrebno 
zmanjšati, da se prispevki alelov merjascev z majhnim številom potomcev povečajo in 
njihovi aleli ne izgubijo. Merjasec, ki je imel 48 potomcev, z vidika velikosti prispevka v 
sklad genov populacije velja za enega izmed najvplivnejših prednikov, merjasec z enim 
potomcem pa za enega izmed najmanj vplivnih. Podobno je pri svinjah; svinja, ki je imela 
13 potomcev (Preglednica 9), velja za eno izmed najvplivnejših prednic, svinja z enim 
potomcem pa za eno izmed najmanj vplivnih prednic. 
Falconer in Mackay (1996) navajata, da je varianca velikosti družin minimalna, če imajo vsi 
osebki enako število potomcev. Podobno so ugotovili Janssens in sod. (2005), ki so pri pasmi 
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belgijski pietren izračunali varianco števila potomcev merjascev 63. Pri parjenju so 
uporabljali posamezne merjasce in veliko število njihovih potomcev je zmanjšalo sklad 
genov v populaciji. Podoben trend so ugotovili Maignel in sod. (1998) pri francoskem 
velikem belem prašiču, kjer so zaradi osemenjevanja pogosto uporabljali majhen delež 
razpoložljivih merjascev.  
Pri pasmi, kjer je velikost družin neizenačena, je potrebno velikost družin izenačiti, kar pa 
ima lahko praktične omejitve. Toro in sod. (2000) so omenili pogin in neplodnost živali kot 
glavna razloga, da velikosti družin niso mogli izenačiti. Neizenačena velikost družin je pri 
sodobnih pasmah nekaj običajnega, saj z odbiro živali z visokimi plemenskimi vrednostmi 
odbiramo tudi živali, ki so si verjetno bolj sorodne. Neenakomerno velike družine pri pasmah 
z bolj strogo odbiro plemenskih živali, kot je to pri sodobnih pasmah, so tudi pričakovane. 
Zmanjšanje velikosti družin ima lahko tudi druge prednosti. Janssens in sod. (2005) so pri 
sodobni pasmi belgijski landras omejili uporabo merjascev, ki že imajo veliko potomcev. 
Posledično so zmanjšali varianco velikosti družin merjascev in hkrati skrajšali generacijski 
interval, s čimer so dosegli večji letni genetski napredek.  
4.3 GENERACIJSKI INTERVAL  
Generacijski interval smo izračunali po štirih različnih poteh prenosa genov in kot povprečje 
vseh štirih poti. Zajeli smo obdobje od 2004 do 2016. Pred letom 2004 je bilo število staršev 
in potomcev majhno, zato izračunane vrednosti niso bile smiselne, po letu 2016 pa rojeni 
potomci še niso imeli lastnih potomcev, zato vrednosti nismo mogli izračunati.  
Preglednica 10: Generacijski interval glede na pot prenosa genov 
Pot prenosa 
genov 
GI (leto)* SDGI (leto) GI (dni/leto) Št. staršev Št. potomcev 
Oče–sin 2,41 0,52 34,1 98 198 
Oče–hči 2,67 0,49 28,0 149 695 
Mati–sin 2,57 0,44 37,9 148 198 
Mati–hči 2,47 0,28 18,1 347 695 
Povprečje 2,56 0,36 29,5 522 852 
GI – generacijski interval; * – zajeto obdobje 2004–2016; SDGI – standardni odklon za dolžino generacijskega 
intervala; GI – sprememba generacijskega intervala 
Povprečni generacijski interval po poti prenosa genov oče–hči znaša 2,67 let, po poti mati–
sin 2,57 let in po poti mati–hči 2,47 let (Preglednica 10), kar je daljše od generacijskega 
intervala po poti oče–sin, ki znaša 2,41 let ter ima med vsemi štirimi potmi tudi največji 
standardni odklon (0,52 let). Velik standardni odklon za generacijski interval po poti oče–
sin je posledica manjšega števila merjascev in sinov. Najmanj variabilni generacijski interval 
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je po poti mati–hči, kjer je standardni odklon 0,28 let (Preglednica 10). Povprečni 
generacijski interval je bil 2,56 let. V zajetem obdobju se je generacijski interval povprečno 
podaljšal za 29,5 dni/leto, kar je približno en mesec, in sicer med 18,1 (mati–hči) ter 34,1 
(oče–sin) dni/leto (Preglednica 10), kar je tudi posledica povečevanje populacije. Ob 
podaljševanju generacijskega intervala morajo biti rejci previdni, da ne bodo parili očetov s 
hčerami, do česar ne sme priti. 
Povprečni generacijski interval pri krškopoljskem prašiču (Preglednica 10) je primerljiv s 
skupnim generacijskim intervalom iz analiz pri pasmah iberski prašič (Toro in sod., 2000) 
in piau (Veroneze in sod., 2014), ki sta imeli generacijski interval 2,45 oziroma 2,56 let 
(Preglednica 3). Iberski prašič in piau sta avtohtoni pasmi v ohranjanju, pričakovano je, da 
je generacijski interval teh pasem daljši kot pri sodobnih pasmah. Krškopoljski prašič v 
Sloveniji spada med avtohtone pasme in izračunani generacijski interval (preglednica 10) je 
daljši, v primerjavi s sodobnimi pasmami (Preglednica 3), kot so durok (1,60 let) iz Kanade 
(Melka in Schenkel, 2010), berkshire (1,65 let) iz ZDA (Welsh in sod., 2010) ter pietren 
(1,86 let) s Češke (Krupa in sod., 2015a). Prašiče v omenjenih populacijah odbirajo strožje 
in krajši generacijski interval je eden izmed ciljev v rejskih programih za te pasme.  
Generacijski interval pri pasmi piau je bil po poteh prenosa genov mati–hči in oče–sin 
podoben, ker rejci niso delali razlik, kdaj so odbirali potomce (Veroneze in sod., 2014). 
Podobna dolžina generacijskega intervala pri obeh spolih ogrožene pasme je zaželena, da se 
generacije ne prekrivajo (Barros in sod., 2011). Tang in sod. (2013) so navedli povprečni 
generacijski interval v referenčni populaciji sodobnih pasem kitajski durok in kitajski landras 
1,79 ter 1,87 let. Omenjene vrednosti so večje kot pri kanadskih pasmah durok (1,60 let) in 
landras (1,73 let) v primerljivem obdobju (Melka in Schenkel, 2010).  
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Slika 4: Spreminjanje generacijskih intervalov med letoma 2004 in 2016 
Pred letom 2004 ni bilo možno izračunati generacijskega intervala zaradi neznanih staršev 
in neznanih datumov rojstva. Med letoma 2004 in 2016 pa so živali imele znane starše in 
datume rojstva. V letu 2004 je povprečni generacijski interval znašal 1,89 let (Slika 4), ki se 
je podaljševal do leta 2016, ko je dosegel 2,82 let. Variabilnost dolžine generacijskega 
intervala je največja po poti oče–sin, kjer se najbolj opazno spreminja med letoma 2008 in 
2010. V letu 2008 je bil generacijski interval 1,91 let, v letu 2010 3,26 let in se nato ponovno 
skrajšal (Slika 4) zaradi povečanja populacije ter s tem več odbranih potomcev po starših. 
Spreminjanje dolžine generacijskega intervala po poti mati–hči je bilo z leti manjše in ima 
tudi najmanjšo razliko v dolžini generacijskega intervala med začetkom ter koncem zajetega 
obdobja.  
S podaljševanjem oziroma skrajševanjem generacijskega intervala lahko pri krškopoljskem 
prašiču vplivamo tudi na koeficient inbridinga. Daljše generacijske intervale lahko 
izkoristimo za povečanje sklada genov populacije preko posamezne živali (npr. osnovalca) 
v genetski strukturi populacije. Izgube genetske raznolikosti zaradi neenakomernih 
prispevkov osnovalcev lahko uravnovesimo tako, da ohranimo več potomcev posameznega 
osnovalca in s tem preprečimo povečevanje izgub genetske raznolikosti zaradi 
neenakomernih prispevkov osnovalcev (Janssens in sod., 2005). Daljši generacijski interval 
je lahko tudi posledica manjše obnove črede v populacijah, kjer se skupno število živali 
zmanjšuje in se ohranja živali v rejah ali odbira večjega števila potomcev po živalih v 
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4.4 POPOLNOST POREKLA 
Delež znanih prednikov smo izračunali za celotno obdobje vodenja rodovniške knjige, to je 
med letoma 1992 in 2017. Delež znanih prednikov smo izračunali za oba spola za vse 
generacije prednikov za živali z obema znanima staršema. Ugotovili smo, da je bilo največje 
število generacij prednikov v poreklu 16 (Slika 5; Priloga B).  
 
Slika 5: Delež znanih prednikov v posamezni generaciji prednikov 
Bolj kot je oddaljena generacija prednikov, manj je znanih prednikov. V prvih treh 
generacijah celotne populacije poznamo vse prednike pri obeh spolih (Slika 5). V četrti 
generaciji so pri samcih še vedno znani vsi predniki, pri samicah pa 99,78 % prednikov. V 
šesti generaciji je znanih 85 % prednikov pri samcih in 80 % pri samicah, kar je še vedno 
precej veliko ter je odraz dobrega dela strokovne službe. Od šeste do devete generacije je 
velik preskok, kjer je v osmi generaciji delež znanih prednikov manj kot 40 %, medtem ko 
je v deseti generaciji znanih prednikov le okoli 6 %. Od desete do šestnajste generacije 
prednikov je delež znanih prednikov zelo majhen, to so živali, ki so bile prve vpisane v 
rodovniško knjigo in njihovih prednikov ne poznamo.  
Delež znanih prednikov je v naši raziskavi precej večji kot pri pasmi bisaro (Fernandes in 
sod., 2010), pri katerem navajajo 100 % delež znanih prednikov v prvi generaciji, 50 % v 
peti in 20 % v sedmi. Poreklo pasme bisaro je tako precej manj poznano tudi v primerjavi s 
francoskimi pasmami (Maignel in Labroue, 2001), pri katerih je popolnost porekla več kot 
85 % v vsaj sedmi generaciji pri vseh devetih analiziranih francoskih pasmah. Pri francoskih 
pasmah se po sedmi generaciji delež znanih prednikov bolj ali manj hitro zmanjša in doseže 
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2001) so si deleži znanih prednikov med pasmami precej podobni, le pri pasmi pietren je 
delež znanih prednikov v četrti generaciji 70 %. Merjasce pasme pietren uvažajo iz Nemčije 
in ti merjasci imajo manj znanega porekla. To je posledica uredbe, ki države članice EU 
zavezuje, da sta na zootehniškem spričevalu znani le dve generaciji prednikov (Uredba (EU) 
št. 2016/1012 … , 2016). Ekvivalent popolnih generacij prednikov je pri pasmi pietren 
posledično za tri generacije manjši v primerjavi s preostalimi pasmami.  
 
Slika 6: Ekvivalent popolnih generacij prednikov in povprečno število znanih prednikov pri krškopoljskem 
prašiču po letu rojstva ter po spolu 
Ekvivalent popolnih generacij prednikov, ki meri število znanih generacij v primerljivem 
popolnem poreklu, je pričakovano manj kot 1 ob začetku vodenja rodovniške knjige 
(Slika 6). Med letoma 1992 in 1994 ter v letih 1996 in 1997 ekvivalenta popolnosti porekla 
pri samcih nismo izračunali, ker v teh letih ni bilo zabeleženega novega vpisa v rodovniško 
knjigo. Do leta 2004 je bil ekvivalent popolnih generacij prednikov okoli 2 pri obeh spolih. 
Po letu 2004 se ekvivalent popolnih generacij ni bistveno zmanjšal, ker živali v populacijo 
niso bile več vključene. Do leta 2016 se je ekvivalent popolnih generacij prednikov 
konstantno povečeval pri obeh spolih. V zadnjem preučevanem letu je bil ekvivalent 
popolnih generacij prednikov 6,97 pri samicah in 7,08 pri samcih (Slika 6). Od leta 2006 se 
z vsako generacijo ekvivalent popolnih generacij prednikov poveča za 1, ker se vključujejo 
živali z znanima obema staršema. Do leta 2004 so imele živali v povprečju znanih manj kot 
10 prednikov, v letu 2010 okoli 50, nato pa se je število pričelo hitro povečevati in v zadnjem 
času predstavlja okoli 500 znanih prednikov pri obeh spolih (Slika 6).  
Ekvivalent popolnih generacij prednikov je pri krškopoljskem prašiču v zadnjem 
preučevanem letu večji kot pri podtipih pasme mangulica (Posta in sod., 2016), kjer znašajo 
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podobno dolgem obdobju vodenja rodovniške knjige. Ekvivalent popolnih generacij 
prednikov je pri krškopoljskem prašiču večji kot pri pasmi asturijski keltski prašič (4,30; 
Menendez in sod., 2016). Poreklo krškopoljskega prašiča je tako bolj popolno kot pri 
omenjenih pasmah. Ekvivalent popolnih generacij prednikov pri krškopoljskem prašiču je 
manjši, v primerjavi s pasmami belgijski landras in belgijski pietren, kjer vrednosti znašajo 
9,0 ter 8,8 (Janssens in sod., 2005). Ekvivalent popolnih generacij prednikov je tudi manjši 
v primerjavi s kanadskimi pasmami durok, lacombe in landras, kjer ekvivalenti popolnih 
generacij prednikov znašajo 13, 17,5 ter 11 (Melka in Schenkel, 2010). Ekvivalent popolnih 
generacij prednikov je podoben vrednostim pri čeških populacijah (Krupa in sod., 2015a), 
kjer je med 6,5 in 8,8, le pri pasmi pietren manjši, saj je ekvivalent popolnih generacij 
prednikov 5,21. Merjasce pasme pietren verjetno vključujejo v populacijo iz drugih 
evropskih populacij.  
Vpliv vključitve živali v populacijo, na ekvivalent popolnih generacij prednikov, so v 
analizah pojasnili Maignel in Labroue (2001) ter Baumung in sod. (2002). Med devetimi 
pasmami v francoski populaciji prašičev je bil najmanjši ekvivalent popolnih generacij 
prednikov pri pasmi pietren, in sicer 6,90 (Maignel in Labroue, 2001). Ostale pasme v analizi 
so imele ekvivalent popolnih generacij prednikov med 7,90 in 10,80. Podobno so tudi 
Baumung in sod. (2002) izračunali najmanjši ekvivalent popolnih generacij pri pasmi pietren 
med tremi pasmami, in sicer 5,74. Živali pasme pietren se v francoske in avstrijske 
populacije vključujejo iz drugih populacij, vključene živali imajo redko znani več kot dve 
generaciji prednikov, kar zmanjšuje ekvivalent popolnih generacij prednikov. Pri 
krškopoljskem prašiču je to opazno pred letom 2003, ko je bilo v populacijo vključenih nekaj 
živali in se je ekvivalent popolnih generacij prednikov posledično zmanjšal (Slika 6). 
Ekvivalent popolnih generacij prednikov prašičev iz francoskih populacij je še večji kot pri 
krškopoljskem prašiču, čeprav živali v francosko populacijo pasme pietren uvažajo.  
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Slika 7: Spreminjanje indeksa popolnosti porekla (I) po letih rojstva in spolu za tretjo, četrto in peto 
generacijo prednikov samcev (M) ter samic (S) 
Indeks popolnosti porekla (I) smo izračunali ločeno za samce (M) in samice (S) za tri, štiri 
ter pet generacij prednikov (Slika 7). Indeks popolnosti porekla se z leti povečuje. Samce 
oziroma merjasce so do leta 2003 v populacijo sprejemali brez znanih staršev, zato je v tistem 
obdobju indeks popolnosti porekla enak nič. Samice oziroma svinje imajo pred letom 2003 
že znane prednike. Za tri generacije prednikov sta v letu 2016 poznana oba starša pri obeh 
spolih. Z leti je znanih tudi več prednikov za kasnejše generacije. 
4.5 SORODSTVO IN INBRIDING 
4.5.1 Koeficient in stopnja inbridinga 
Povprečni koeficient inbridinga smo izračunali za živali iz celotne populacije in ločeno za 
referenčno populacijo. V izračun povprečnega koeficienta inbridinga smo zajeli ločeno le 
inbridirane živali in celotno poreklo. V celotni populaciji je bilo inbridiranih 79,39 % živali 
(Preglednica 11), medtem ko je bilo v referenčni populaciji inbridiraniih 99,45 % živali, kar 
pomeni, da so skoraj vse živali v referenčni populaciji inbridirane. Povprečni koeficient 
inbridinga inbridiranih živali celotne populacije je znašal 5,05 % (Preglednica 11), za živali 
iz referenčne populacije pa 5,69 %, kar ni bistveno več kot v celotni populaciji. Največji 
koeficient inbridinga je bil 31,74 %, pri svinji, rojeni leta 2016. Stopnja inbridinga je bila 
0,28 %/leto pri živalih iz celotne populacije in 0,17 %/leto pri živalih iz referenčne 
populacije. Nižja stopnja inbridinga v referenčni populaciji, v primerjavi s stopnjo inbridinga 
živali celotne populacije, pomeni, da se koeficient inbridinga v zadnjem obdobju ne 































I 5 (M) I 5 (S)
I 4 (M) I 4 (S)
I 3 (M) I 3 (S)
   62 
Pečnik Ž. Analiza genetske strukture krškopoljskega prašiča na osnovi rodovnika.   
Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Oddelek za zootehniko, 2019  
 
 
Preglednica 11: Koeficient in stopnja inbridinga za celotno ter referenčno populacijo 
 Celotna populacija Referenčna populacija 
Število živali v poreklu 2.940 906 
Število inbridiranih živali 2.334 901 
Delež inbridiranih živali (%) 79,39 99,45 
Povprečni koeficient inbridinga 
inbridiranih živali (%) 
5,05 5,69 
Povprečni koeficient inbridinga vseh 
živali (%) 
4,01 5,66 
Maksimalni koeficient inbridinga (%) 31,74 31,74 
Stopnja inbridinga (%/leto) 0,28 0,17 
Povprečni koeficient inbridinga pri krškopoljskem prašiču je bil manjši kot pri avtohtonih 
pasmah bisaro (Fernandes in sod., 2010), piau (Veroneze in sod., 2014) in asturijski keltski 
prašič (Menendez in sod., 2016), kjer so vrednosti znašale 22,90 %, 6,55 %, ter 23,00 % 
(Preglednica 5), vendar večji kot pri nekaterih sodobnih pasmah. Baumung in sod. (2002) so 
nizek koeficient inbridinga (1,13–1,43 %) pri sodobnih avstrijskih pasmah pojasnili z zelo 
popolnim poreklom. Iz genetskega vidika nobene od raziskanih avstrijskih populacij niso 
opredelili kot majhne, kar tudi prikazujejo s parametri prispevkov prednikov. Nizek 
povprečni koeficient inbridinga (0,5–1,0 %) pri kitajskih pasmah je bila posledica večkratnih 
uvozov nesorodnih živali iz drugih držav oziroma regij (Tang in sod., 2013).  
Delež živali glede na koeficient inbridinga prikazujemo ločeno za celotno populacijo in 
referenčno populacijo (Preglednica 12). Živali smo uvrstili v sedem razredov glede na 
koeficient inbridinga in izračunali njihove deleže. Koeficient inbridinga več kot 0 in manj 
kot 5 % je imelo 1.463 oziroma 62,68 % živali iz celotnega porekla. Koeficient inbridinga 
več kot 5 in manj kot 10 % je imelo 741 živali oziroma 31,75 %. Ostale živali so bile 
porazdeljene v razrede do koeficienta inbridinga 35 %. V vseh ostalih razredih skupaj jih je 
bilo okoli 5 %.  
V referenčni populaciji je porazdelitev nekoliko drugačna. Okoli 10 % manj je bilo živali v 
razredu več kot 0 % in manj kot 5 % oziroma približno 10 % več v razredu med 5 % ter 
10 % (Preglednica 12), zato je bil tudi povprečni koeficient inbridinga večji v referenčni 
populaciji (Preglednica 11). Ostali deleži so bili približno enaki (Preglednica 12). 
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Preglednica 12: Porazdelitev za koeficient inbridinga inbridiranih živali v celotni in referenčni populaciji 
 
Celotna populacija Referenčna populacija 
Koeficient inbridinga (%) Število živali Delež (%) Število živali Delež (%) 
0  x ≤ 5 1463 62,68 470 52,16 
5 < x ≤ 10 741 31,75 381 42,29 
10 < x ≤ 15 60 2,57 19 2,11 
15 < x ≤ 20 17 0,73 5 0,55 
20 < x ≤ 25 2 0,09 2 0,22 
25 < x ≤ 30 48 2,06 21 2,33 
30 < x ≤ 35 3 0,13 3 0,33 
Verjetnost, da je koeficient inbridinga podcenjen, je majhna, če je v osmi generaciji znanih 
približno 80 % prednikov (Lutaaya in sod., 1999). V analizi popolnosti porekla smo 
ugotovili, da obstaja verjetnost, da je koeficient inbridinga podcenjen, vendar se ta verjetnost 
zmanjšuje zaradi vse večjega deleža znanih prednikov v zadnjih generacijah (Slika 5). Če 
bodo v naslednjih dveh generacijah v rodovniško knjigo vključene živali z obema znanima 
staršema, bo v osmi generaciji znanih približno 80 % prednikov. Posledično bo izračunan 
koeficient inbridinga manj verjetno podcenjen.  
 
Slika 8: Spreminjanje povprečnega koeficienta inbridinga inbridiranih živali po letih rojstva 
Povprečni koeficient inbridinga inbridiranih živali v populaciji se je z leti povečeval 
(Slika 8). V letu 2004 je znašal 2,2 %, v letu 2010 se je povečal na približno 4,5  %. V letih 
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ki so bile v rodovniško knjigo vpisane leta 2009, precej inbridirane. V obdobju med letoma 
2010 in 2014 v rodovniško knjigo ni bilo vpisanih inbridiranih živali. Čeprav se je populacija 
v tem obdobju precej povečala (Slika 3), se koeficient inbridinga ni povečal. Povprečni 
koeficient inbridinga je bil največji v letu 2015, ko je znašal 6,6 %. Povprečni koeficient 
inbridinga se je leta 2016 in 2017 malenkostno zmanjšal (Slika 8); najverjetneje ker vsi 
podatki o rojstvih še niso bili v rodovniški knjigi. Absolutna razlika med letoma 2004 in 
2017 je bila približno 3 odstotne točke s stopnjo inbridinga 0,28 %/leto.   
 
 Slika 9: Spreminjanje stopnje inbridinga med letoma 2004 in 2017 
Pozitivna vrednost stopnje inbridinga (Slika 9) v določenem letu pomeni, da se je v tistem 
letu povprečni koeficient inbridinga zvišal, medtem ko negativna vrednost pomeni, da se je 
znižal. Vrednosti so med 0,0365 %/leto in –0,0344 %/leto pri samcih, 0,0182 %/leto ter –
0,0095 %/leto pri samicah. Minimum in maksimum sta skupaj pri –0,0109 %/leto v letu 
2005 ter 0,0245 %/leto v letu 2010. V letih 2010 in 2015 je bila stopnja inbridinga najvišja, 
kar pomeni, da se je v teh letih koeficient inbridinga najbolj zvišal, oziroma je nastalo največ 
inbridinga.  
Stopnja inbridinga je višja kot pri kanadskih (Hubbard in sod., 1990), avstrijskih (Baumung 
in sod., 2002) in švedskih (Janssens in sod., 2005) populacijah prašičev, kjer je stopnja 
inbridinga znašala med 0,10 ter 0,27 %/leto (Preglednica 5). Prav tako je višja kot pri pasmi 
asturijski keltski prašič, kjer je 0,08 %/leto (Menendez in sod., 2016). Krupa in sod. (2015a) 
so pri pasmi pietren ugotovili negativno stopnjo inbridinga, ki je posledica vključevanja 
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4.5.2 Efektivna velikost populacije 
Efektivno velikost populacije smo izračunali na osnovi stopnje inbridinga in dolžine 
generacijskega intervala z metodo Perez-Enciso (1995). Metoda uporablja regresijo in je 
manj občutljiva na spremembe med leti. Določili smo bazno leto 2005 in vsa nadaljnja leta 
zajemajo efektivno velikost populacije med letom 2005 ter letom do 2017. V letih 2005 in 
2006 je bila efektivna velikost populacije pri krškopoljskem prašiču ocenjena na 340 ter v 
obdobju med letoma 2005 in 2007 na 237 (Slika 10). Efektivna velikost populacije je bila v 
obdobju med letoma 2005 in 2009 še nad 100, medtem ko se je med letoma 2005 ter 2010 
zmanjšala na 64. V letih od 2010 do 2017, v primerjavi z letom 2005, je bila brez večjih 
odstopanj med 46 in 64. Za celotno obdobje je efektivna velikost populacije znašala 51. 
 
Slika 10: Spreminjanje efektivne velikosti populacije med letoma 2006 in 2017 
Velika efektivna velikost populacije med letoma 2006 in 2009 v primerjavi z letom 2005 je 
bila posledica majhnega povečanja koeficienta inbridinga v tem obdobju, ko so bile na voljo 
še nesorodne živali ter je shema parjenja odstopala od naključnega parjenja. Z letom 2010 
se je koeficient inbridinga povečal (Slika 8), efektivna velikost populacije, ki je s stopnjo 
inbridinga obratno sorazmerna, pa se je posledično zmanjšala. Ob izračunanih vrednostih 
moramo biti pozorni na to, da izračun temelji na stopnji inbridinga in dolžini generacijskih 
intervalov. Tako, kot smo ugotovili, da je koeficient inbridinga za generacije z manjšim 
deležem znanih prednikov podcenjen, je posledično tudi efektivna velikost populacije 
podcenjena za bolj oddaljena leta.  
Ruane (2000) je izpostavil efektivno velikost populacije kot enega od najpomembnejših 
kazalnikov ogroženosti pasme. Organizacija združenih narodov za prehrano in kmetijstvo 
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pasme (FAO, 2000). Glede na FAO (2000) efektivna velikost populacije pod 50 pomeni, da 
je populacija ogrožena, vrednost pod 100, da je potencialno ogrožena.  
Efektivna velikost populacije ni bila majhna le pri krškopoljskem prašiču (51; Slika 10), 
temveč tudi pri pasmah cinta senese (40) in mora romagnola (11), pri katerih je majhna 
efektivna velikost populacije posledica predvsem zmanjšanja števila živali v populaciji, do 
česar je prišlo v zadnjem stoletju (Crovetti in sod., 2013). Majhna efektivna velikost 
populacije pri obeh pasmah pomeni, da je prezgodaj, da bi bil rejski program namenjen 
selekciji, temveč je, tako kot pri krškopoljskem prašiču, najpomembnejši cilj ohranjanje 
pasme.  
4.5.3 Koeficient sorodstva 
Izračunali smo koeficient sorodstva za pare živali referenčne populacije. Ločeno smo ga 
izračunali za pare merjascev in svinj ter za merjasce med seboj in svinje med seboj. 
Pričakovano največje število parov so bile svinje med seboj, in sicer 314.821. Parov 
merjascev je bilo 6.441 ter parov merjasec in svinja 89.609 (Preglednica 13). Povprečni 
koeficient sorodstva za pare merjasec in svinja je znašal 13,8 %, za svinje med sabo je znašal 
13,9 %, za merjasce med seboj je znašal 14,0 %. Največji koeficient sorodstva je bil pri parih 
merjascev med seboj 63,4 % in svinj med seboj kar 81,9 %. Tudi pri parih merjasec s svinjo 
je koeficient sorodstva precej velik, saj je znašal 88,4 %.   
Preglednica 13: Opisna statistika za koeficient sorodstva v referenčni populaciji 






Merjasci med seboj 6.441 0,140 0,074 0,000 0,634 
Svinje med seboj 314.821 0,139 0,060 0,000 0,884 
Merjasci s svinjami  89.609 0,138 0,064 0,006 0,819 
Povprečni koeficient sorodstva pri krškopoljskem prašiču (Preglednica 13) je bil precej 
manjši kot ga Highfill in sod. (1982) navajajo pri pasmi hampšir, kjer je pri najvplivnejših 
merjascih znašal med 20,2 ter 38,5 %, kar je blizu pričakovanega koeficienta sorodstva za 
pare polbratov in polsester oziroma za pare bratrancev ter sestričen. Highfill in sod. (1982) 
so poudarili, da v primeru, če je povprečni koeficient sorodstva (45) merjascev v analizi enak 
povprečnemu koeficientu sorodstva celotne populacije hampšir, potem morajo biti rejci 
pozorni, da parijo med seboj živali z manjšim koeficientom sorodstva. 
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Slika 11: Porazdelitev za koeficient sorodstva v referenčni populaciji (S x S je za pare svinj, M x S za pare 
merjasec – svinja in M x M za pare merjascev) 
Porazdelitev koeficienta sorodstva je bila v populaciji krškopoljskega prašiča skoraj enaka 
tako za pare merjascev med seboj, pare svinj med seboj, kot tudi za pare merjasec s svinjo 
(Slika 11). Vse tri porazdelitve so bile desno asimetrične, koeficienti asimetričnosti so 
znašali 3,27 (za pare merjasec s svinjo), 2,81 (za pare merjascev med seboj) in 3,22 (za pare 
svinj med seboj). Veliki koeficienti asimetričnosti pomenijo, da je bilo v populaciji prisotnih 
kar nekaj parov, ki so si bili zelo sorodni, na primer dve svinji med seboj s koeficientom 
sorodstva 88,4 % (Preglednica 13). Takih parov sicer v populaciji ni bilo veliko in jih zato s 
porazdelitvijo (Slika 11) nismo prikazovali. Z vidika preprečevanja prehitrega povečevanja 
inbridinga v populaciji bi bilo dobro, da se rejci izogibajo parjenja med merjasci in svinjami 
s tako velikim koeficientom sorodstva. 
4.5.4 Povprečno sorodstvo 
Povprečno sorodstvo živali, ki so vključene v referenčno populacijo, je znašalo 13,95 % 
(Preglednica 14), kar pomeni, da so si bile živali v referenčni populaciji povprečno sorodne 
približno kot bratranci in sestrične. Najmanjše povprečno sorodstvo v referenčni populaciji 
je bilo 8,70 %, medtem ko je bilo največje povprečno sorodstvo 16,88 %. Mediana 
povprečnega sorodstva je znašala 14,09 %.  
Preglednica 14: Opisna statistika za povprečno sorodstvo v referenčni populaciji 
Število živali Povprečje SD Min. Maks. Med. KA 
906 13,95 % 1,20 % 8,70 % 16,88 % 14,09 % –1,17 
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Pri pasmi piau je bil povprečni koeficient inbridinga (6,55 %) večji kot pri krškopoljskem 
prašiču, prav tako je bilo pri pasmi piau večje povprečno sorodstvo (19,7 %; Preglednica 5). 
Veroneze in sod. (2014) pojasnjujejo, da je nizko povprečno sorodstvo v majhni populaciji 
pričakovano, saj je parjenje minimalno sorodnih živali uspešno le nekaj generacij, nato pa 
nesorodnih živali za parjenje zmanjka, tudi če se pari osebke, ki so si minimalno sorodni. 
Posledica je veliko povprečno sorodstvo, kot je bilo pri pasmi piau. Veliko povprečno 
sorodstvo, v kombinaciji z neenakomerno uporabo živali in majhno velikostjo populacije v 
preučevani populaciji, pomeni nevarnost izgubljanja genetske raznolikosti v prihodnjih 
generacijah, zato moramo biti pri krškopoljskem prašiču pozorni, da s parjenjem najmanj 
sorodnih živali zmanjšamo povečevanje povprečnega sorodstva.  
 
Slika 12: Porazdelitev za povprečno sorodstvo v referenčni populaciji 
Največ živali v referenčni populaciji si je bilo s populacijo povprečno sorodnih med 13 % in 
16 % (Slika 12). Porazdelitev povprečnega sorodstva je bila levo asimetrična 
(Preglednica 14). Porazdelitev ima težak rep na levi strani, kjer se nahajajo tiste živali, ki bi 
jih bilo priporočljivo odbrati in bi v naslednji generaciji prispevale k ohranjanju genetske 
raznolikosti populacije. 
4.6 STRUKTURA, IZGUBA IN OGROŽENOST GENETSKE RAZNOLIKOSTI 
PREKO PRISPEVKOV PREDNIKOV 
V analizi sklopa parametrov prispevkov prednikov smo izračunali: število osnovalcev, 
efektivno števila osnovalcev, prednikov, neosnovalcev in genomov osnovalcev, razmerja 
med posameznimi efektivnimi števili, in sicer med efektivnim številom osnovalcev ter 
številom osnovalcev (Nfe/Nf) in efektivnim številom genomov osnovalcev ter efektivnim 
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skupno izgubo genetske raznolikosti (IGRt), izgubo genetske raznolikosti zaradi 
neenakomernih prispevkov osnovalcev (IGRe) in zaradi naključnega toka genov (IGRg).  
Preglednica 15: Prispevki prednikov v referenčni populaciji  
Parameter Pri merjascih Pri svinjah 
Število osnovalcev (Nf) 
42 43 
Efektivno število osnovalcev (Nef) 
24,5 25,9 
Efektivno število prednikov (Nea) 
15,7 16,6 
Efektivno število neosnovalcev (Nenf) 
10,6 10,9 












IGRe (%)  
2,0 1,9 
IGRg (%)  
4,7 4,6 
N50 – število prednikov, ki skupaj prispevajo 50 % variabilnosti sklada genov populacije; Cmax – največji robni 
prispevek prednika; IGRt – skupna izguba genetske raznolikosti; IGRe – izguba genetske raznolikosti zaradi 
neenakomernih prispevkov osnovalcev; IGRg – izguba genetske raznolikosti zaradi naključnega genetskega 
toka 
Parametre sklopa prispevkov prednikov za referenčno populacijo prikazujemo ločeno po 
spolih. Pri merjascih je bilo 42 osnovalcev, pri svinjah 43 (Preglednica 15). Skupno število 
osnovalcev je znašalo 58 (Preglednica 8), vendar so z referenčno populacijo nekateri 
povezani le preko merjascev, nekateri le preko svinj, nekateri pa sploh ne več, zato je skupno 
število večje. Efektivno število osnovalcev je znašalo 24,5 (pri merjascih) in 25,9 (pri 
svinjah), efektivno število prednikov je znašalo 15,7 (pri merjascih) ter 16,6 (pri svinjah), 
efektivno število neosnovalcev je znašalo 10,6 (pri merjascih) in 10,9 (pri svinjah) ter 
efektivno število genomov osnovalcev je znašalo 7,4 (pri merjascih) in 7,7 (pri svinjah; 
Preglednica 15). Razmerje Nef/Nf je pri merjascih znašalo 0,58 in pri svinjah 0,60. Razmerje 
Nge/Nef je bilo pri obeh spolih 0,30. Le šest prednikov je prispevalo kar 50 % sklada genov, 
pri čemer je najvplivnejši prednik pri merjascih pojasnil 13,00 % in pri svinjah 12,2 % 
variabilnosti sklada genov populacije. V primerjavi razmerja med številom osnovalcev in 
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efektivnim številom osnovalcev lahko ocenimo, ali je prišlo do neenakih prispevkov 
osnovalcev med zaporednimi generacijami. Podobno lahko ocenimo, ali je med zaporednimi 
generacijami prišlo do ozkih grl v populaciji, in sicer na podlagi razmerja med efektivnim 
številom prednikov ter efektivnim številom osnovalcev, ki je sicer posledica zmanjšanja 
velikosti populacije. Iz razmerja med efektivnim številom genomov osnovalcev in 
efektivnim številom prednikov lahko ocenimo, ali je prišlo do naključnega genetskega toka, 
ki je posledica majhne velikosti populacije na splošno.  
Skupna izguba genetske raznolikosti je v referenčni populaciji znašala 6,7 % pri obeh spolih 
(Preglednica 15). Izguba genetske raznolikosti zaradi neenakomernih prispevkov 
osnovalcev je znašala 2,0 % pri merjascih in 1,9 % pri svinjah. Izguba genetske raznolikosti 
zaradi naključnega genetskega toka je znašala 4,7 % pri merjascih in 4,6 % pri svinjah.  
Prispevki prednikov v objavljenih raziskavah (Preglednica 6) so si bolj podobni, če 
primerjamo med seboj le avtohtone pasme ali le sodobne. Sodobne francoske (Maignel in 
Labroue, 2001), avstrijske (Baumung in sod, 2002), švedske (Janssens in sod., 2005), 
kitajske (Tang in sod., 2013) in češke (Krupa in sod., 2015a) pasme imajo večje vrednosti 
kot krškopoljski prašič, ki je glede na prispevke prednikov bolj primerljiv avtohtonim 
pasmam, kot so španski iberski prašič (Toro in sod., 2000), francoske pasme gascon, basque, 
blanc de l'Ouest, limousin in bayeux (Maignel in Labroue, 2001), brazilska pasma bisaro 
(Fernandes in sod., 2010), italijanski pasmi cinta senese in mora romagnola (Crovetti in sod., 
2013), brazilski pasmi piau (Veroneze in sod., 2014) in moura (Carneiro in sod., 2014), 
hrvaški črni slavonski prašič (Lukić in sod., 2015), asturijski keltski prašič iz Španije 
(Menendez in sod., 2016) in podtipi pasme madžarska mangulica (Posta in sod., 2016).  
Število osnovalcev, efektivno število osnovalcev, prednikov in genomov osnovalcev pri 
krškopoljskem prašiču so, v primerjavi z objavljenim raziskavam (Preglednica 6) najbolj 
podobna francoski pasmi blanc de l'Ouest, kjer je bilo število osnovalcev 50, efektivno 
število osnovalcev 24, efektivno število prednikov 13 ter efektivno število genomov 
osnovalcev 4,8 (Maignel in Labroue, 2001). Efektivno število prednikov in efektivno število 
genomov osnovalcev sta večja pri krškopoljskem prašiču, kar kaže na to, da so na genetsko 
raznolikost pasme blanc de l'Ouest bolj vplivala ozka grla ter naključni genetski tok.  
4.6.1 Efektivno število osnovalcev, prednikov in genomov osnovalcev 
Ob pričetku vodenja rodovniške knjige krškopoljskega prašiča so rejci odbirali svinje znotraj 
lastne reje, merjasce pa so pripeljali iz rej, kjer se živali ni označevalo, zato imajo svinje 
starše znane in s tem posledično poznamo vsaj starše od začetka, merjasci pa so brez znanih 
staršev, zato smo lahko efektivno število osnovalcev, efektivno število prednikov ter 
efektivno število genomov osnovalcev pri svinjah izračunali od samega začetka vodenja 
rodovniške knjige (Slika 13). 
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Slika 13: Spreminjanje efektivnega števila osnovalcev, prednikov in genomov osnovalcev po spolih z leti 
(levo pri merjascih, desno pri svinjah) 
Od začetka vodenja rodovniške knjige do leta 2003 so se vsa tri efektivna števila za oba 
spola povečala (Slika 13). Največje razlike med posameznimi efektivnimi števili so po letu 
2003. Takrat se je naredila precej velika razlika med efektivnim številom osnovalcev in 
efektivnim številom prednikov. To je posledica velikega kumulativnega prispevka šestih 
najvplivnejših prednikov. Štirje od šestih najvplivnejših prednikov, ki v referenčni populaciji 
predstavljajo okoli 40 % sklada genov, sta dva merjasca in dve svinji, vsi rojeni v letu 2002 
oziroma 2003. Z njihovo prekomerno uporabo se je v letih 2002 in 2003 ustvarilo ozko grlo, 
ki se posledično kaže kot razlika med efektivnim številom osnovalcev in efektivnim številom 
prednikov. V letu 2003 se je pri svinjah in v letu 2006 pri merjascih ustvarila tudi večja 
razlika med efektivnim številom prednikov ter efektivnim številom genomov osnovalcev, 
kar je posledica večje uporabe manjšega števila živali. Po letu 2006 so razlike med 
efektivnimi števili ostale približno konstantne. Efektivno število osnovalcev in efektivno 
število prednikov se v zadnjih letih pri obeh spolih ne spreminjata bistveno, medtem ko se 
efektivno število genomov osnovalcev pri obeh spolih rahlo zmanjšuje. To je posledica 
naključnega genetskega toka. Krupa in sod. (2015a) so ugotovili, da je pri sodobnih pasmah 
efektivno število osnovalcev manjše od števila osnovalcev zaradi različne intenzivnosti 
selekcije po posameznih poteh do osnovalcev. Potomcev določenih osnovalcev so odbrali 
več, od drugih osnovalcev pa bistveno manj. 
Crovetti in sod. (2013) so ugotovili precejšnjo razliko med številom osnovalcev in 
efektivnim številom osnovalcev pri pasmah cinta senese ter mora romagnola, kar so pojasnili 
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z vpisom velikega števila osnovalcev v odprte rodovniške knjige, pri čemer so v rodovniško 
knjigo vpisovali vse živali z ustreznimi pasemskimi značilnostmi. Veroneze in sod. (2014) 
so majhno efektivno število osnovalcev ter efektivno število prednikov pri pasmi piau 
(Preglednica 6) razložili kot majhno število živali, ki so jih kot prve vpisali v rodovniško 
knjigo. Vrednosti efektivnega števila osnovalcev in efektivnega števila prednikov sta 
podobni, kar pomeni, da je bila ob zelo majhnem številu osnovalcev raznolikost ohranjena 
(Veroneze in sod., 2014). Pri krškopoljskem prašiču je bila situacija nekoliko drugačna. 
Zaradi vključitev in neenakomerne uporabe prednikov je prišlo do razlike med efektivnim 
številom osnovalcev ter efektivnim številom prednikov leta 2003. Pri avtohtonih francoskih 
pasmah (Maignel in Loubre, 2001) so izračuni efektivnega števila osnovalcev in efektivnega 
števila prednikov pokazali neenakomerne prispevke osnovalcev ter ozka grla. Efektivno 
število osnovalcev in prednikov se je le malo zmanjšalo med letoma 1995 ter 1999, kar kaže 
na učinkovit program ohranjanja. Pri sodobnih pasmah se je v raziskavi Maignel in Labroue 
(2001) genetska raznolikost zmanjšala le v dveh generacijah, in sicer po poti prenosa genov 
preko očetov, zaradi uporabe majhnega števila merjascev. Preprosto pravilo je omejitev 
odbire sinov merjascev, ki imajo največ potomcev (Maignel in Labroue, 2001).  
4.6.2 Izguba genetske raznolikosti zaradi neenakomernih prispevkov osnovalcev in 
naključnega genetskega toka 
Genetska raznolikost v populaciji se izgublja tako zaradi neenakomernih prispevkov 
osnovalcev kot tudi zaradi naključnega genetskega toka pri obeh spolih. Izgubo genetske 
raznolikosti smo za samice izračunali od pričetka vodenja rodovniške knjige leta 1991 do 
vključno leta 2017 (Slika 14, zgoraj desno), medtem ko za samce zaradi nepoznanega 
porekla od leta 1995 dalje (Slika 14, zgoraj levo) zaradi nepoznanega porekla med letoma 
1991 in 1995. Po letu 2005 se je izguba genetske raznolikosti precej zmanjšala, zato jo zaradi 
boljše preglednosti na Sliki 14 prikazujemo spodaj.  
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IGRt – skupna izguba genetske raznolikosti; IGRe – izguba genetske raznolikosti zaradi neenakomernih 
prispevkov osnovalcev; IGRg – izguba genetske raznolikosti zaradi naključnega genetskega toka 
 
Slika 14: Spreminjanje izgube genetske raznolikosti (pri samcih (M) levo, pri samicah (S) desno) med letoma 
1995 oziroma 1991 in 2017 (zgoraj) ter 2004 in 2017 (spodaj) 
Skupna izguba genetske raznolikosti (IGRt) se je v populaciji krškopoljskega prašiča pred 
letom 2003 spreminjala brez izrazitega trenda (Slika 14). V začetku vodenja rodovniške 
knjige in ob vključevanju novih živali v rejski program, se je raznolikost sklada genov 
povečevala. Med letoma 1992 in 2003 je bila velikost populacije precej majhna in z vidika 
efektivnega števila osnovalcev, efektivnega števila prednikov ter efektivnega števila 
genomov osnovalcev lahko remont živali močno vpliva na povečanje, oziroma zmanjšanje 
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raznolikosti pred letom 2003 niti niso tako nepričakovani. Po letu 2003 se je populacija 
pričela povečevati, posledično so se izgube genetske raznolikosti zmanjšale in stabilizirale. 
Izguba genetske raznolikosti zaradi naključnega genetskega toka (IGRg) je imela dve 
največji vrednosti pri merjascih v letih 2009 in 2011. Najverjetneje je to posledica 
neenakomerne rabe merjascev. Večja izguba genetske raznolikosti je pri obeh spolih zaradi 
naključnega genetskega toka od leta 2006. Pri svinjah je bila do leta 2005 izguba genetske 
raznolikosti najvišja zaradi neenakomernih prispevkov osnovalcev (IGRe). Od leta 2010 se 
je izguba genetske raznolikosti zaradi naključnega genetskega toka pri obeh spolih 
povečevala (Slika 14; spodaj). Z izgubljanjem genetske raznolikosti se povečuje 
homozigotnost in verjetnosti fiksacije alelov. Izguba genetske raznolikosti zaradi 
neenakomernih prispevkov osnovalcev se od leta 2005 ne povečuje, kar je posledica 
načrtnega ohranjanja pasme.  
Do sedaj so raziskovalci objavili pet raziskav, v katerih so preučevali izgube genetske 
raznolikosti, in sicer pri treh sodobnih pasmah prašičev (Melka in Schenkel, 2010; Tang in 
sod., 2013; Krupa in sod., 2015a) ter pri dveh avtohtonih (Biermann in sod., 2014; Krupa in 
sod., 2015b). IGRt pri krškopoljskem prašiču je v zadnjem letu znašala okoli 8 % (Slika 14), 
kar je manj kot pri pasmah češki landras – očetovska linija (11 %) in češki pietren (11 %) 
ter več kot pri pasmah češki landras – maternalna linija (4 %), durok (5 %) in češki landras 
(6 %). Izgube pri omenjenih pasmah so večinoma zaradi naključnega toka genov, ki je 
posledica uporabe ozkega kroga merjascev (Krupa in sod., 2015a). Prav tako so vrednosti 
večje kot pri pasmah kitajski durok, kitajski landras in kitajski jorkšir, kjer vrednosti ne 
presegajo 5 % (Tang in sod., 2013). V primerjavi s kanadskimi pasmami ima krškopoljski 
prašič večjo IGRt kot s pasmo durok (3 %) in landras (2 %), a precej nižjo kot lacombe 
(12 %) in hampšir, kjer je IGRt 28 % (Melka in Schenkel, 2010). Krupa in sod. (2015b) so 
pri preštiškem črnopasastem prašiču izračunali IGRg 13,71 %, medtem ko je IGRe znašala 
le okoli 2,5 %. Pri krškopoljskem prašiču je pomembno, da se IGRt v zadnjih 12 letih ni 
bistveno povečala, temveč ostaja na enaki ravni. 
4.6.3 Najvplivnejši predniki in raznolikost sklada genov populacije 
Kumulativni prispevek najvplivnejših prednikov v referenčni populaciji smo izračunali kot 
vsoto robnih prispevkov vseh prednikov, z robnim prispevkom, večjim od nič. Takih 
prednikov je bilo pri svinjah 30 in skupno so predstavljali 89,75 % pestrosti sklada genov 
populacije (Slika 15). Pri merjascih jih je bilo 29 in skupaj so prispevali 92,03 % pestrosti 
sklada genov. Najvplivnejši prednik pri merjascih je prispeval 13,00 % pestrosti sklada 
genov, 50 % variabilnosti sklada genov pripeva samo šest prednikov. Pri svinjah je 
najvplivnejši prednik prispeval 12,16 % sklada genov, podobno kot pri merjascih je 50 % 
sklada genov prispevalo šest prednikov. Med najvplivnejšimi predniki je bilo pri obeh spolih 
13 osnovalcev in en polosnovalec.  
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Slika 15: Kumulativni in robni prispevek najvplivnejših prednikov referenčni populaciji 
 (○ – osnovalec, ◊ – polosnovalec, □ – neosnovalec) 
S prispevki prednikov pri pasmi krškopoljski prašič bomo lahko lažje upravljali, ko se bo 
populacija še bolj povečala. To lahko ugotovimo, če primerjamo populacijo krškopoljskega 
prašiča s francoskimi avtohtonimi (majhnimi) in sodobnimi (večjimi) populacijami. Pri 
avtohtonih francoskih pasmah je vsega nekaj prednikov pojasnilo večino genetske 
raznolikosti v preučevanih populacijah (Maignel in Labroue, 2001). Pri pasmi bayeux je le 
osem prednikov predstavljalo 90 % variabilnosti sklada genov populacije, medtem ko je pri 
pasmi blanc de l'Ouest enak delež pojasnilo 18 prednikov. Pri francoski sodobni pasmi veliki 
beli prašič – maternalna linija je 208 prednikov predstavljalo 90 % variabilnosti sklada 
genov, pri pasmi veliki beli prašič – očetovska linija 167, pri pasmi landras 116 in pri pasmi 
pietren kar 150 prednikov.  
Osnovalci pasme krškopoljski prašič so v populacijo prihajali v različnih letih. Od 58 
osnovalcev in 8 polosnovalcev imajo le trije znan datum rojstva. Dva sta bila rojena leta 
2001 in eden leta 2002. Število preostalih alelov na bialelnem lokusu osnovalcev v populaciji 
krškopoljskega prašiča se je v absolutnem smislu povečevalo do leta 2005, ko je znašalo 41 
alelov (Slika 16). Takrat sta bila število alelov in genetska raznolikost preko prispevkov 
osnovalcev v sklad genov populacije največja. V treh obdobjih je bila absolutna izguba 
alelov iz sklada genov populacije največja. Med letoma 1992 in 1993 se je iz sklada genov 
populacije izgubilo šest alelov, med letoma 2002 ter 2003 sedem, prav tako tudi med letoma 














































Kumulativni prispevek – merjasci Kumulativni prispevek – svinje
Robni prispevek – merjasci Robni prispevek – svinje
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Novi osnovalci so bili v populacijo sprejeti še v letih 2010, 2012 in 2013, saj se je število 
alelov osnovalcev povečalo. Po letu 2008 se absolutno število preostalih alelov ni več 
bistveno zmanjšalo, aleli so se v tem obdobju ohranili.  
 
Slika 16: Absolutno število prisotnih alelov osnovalcev v populaciji po letih 
Število preostalih alelov na bialelnem lokusu je bilo v zadnjem letu 25 (Slika 16), kar 
pomeni, da se je od 58 osnovalcev in 8 polosnovalcev v zadnjem letu v populaciji skupno 
obdržalo 12,5 osnovalca. To so bili osnovalci in polosnovalec, ki smo jih zajeli v 
kumulativnem prispevku najvplivnejših prednikov (Slika 15). Verjetnost, da se je posamezni 
alel osnovalcev ohranil v populaciji, je enaka 1 – P(L) (Preglednica 16).  
Med 58 osnovalci je bilo v populaciji 25 osnovalcev, pri katerih je verjetnost izgube alelov 
enaka ena (Preglednica 16). To pomeni, da so njihovi genomi za populacijo izgubljeni, saj 
nobena žival v referenčni populaciji ni potomka katerega koli od teh 25 osnovalcev. Enako 
velja tudi za šest polosnovalcev (Preglednica 16). Največ pozornosti je potrebno nameniti 
potomcem osnovalcev z zelo veliko verjetnostjo izgube alelov, kot so osnovalci z oznakami 
88-2026-18, 88-409A-0 in 88-627-0, pri katerih je bila verjetnost izgube alelov nad 0,90 
(Preglednica 16). Velike so tudi vrednosti pri osnovalcih 09-31609, 09-600027, 88-408A-0 
in 88-620-0 ter polosnovalcu 1, ki so imeli P(L) med 0,7 in 0,9. Vsi omenjeni osnovalci so 
imeli v referenčni populaciji zelo majhno število potomcev. Če ti potomci ne bodo imeli 
lastnih potomcev, se bodo genomi njihovih prednikov oziroma osnovalcev iz populacije 
izgubili in s tem se bo zmanjšala skupna genetska pestrost populacije, ker bo na voljo manj 
živali z različnimi genomi. Izmed 8 polosnovalcev se nista izgubila le polosnovalca 1 in 2. 
Potomec polosnovalca 1 je bila svinja z oznako 88-22-40, potomec polosnovalca 2 je bil 
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Preglednica 16: Verjetnost izgube alelov (P(L)), verjetnost velike ogroženosti alelov (P(R)) in verjetnost izgube 
alelov v prihodnosti ob sedanjih nizkih frekvencah alelov (P(R|S))  
Osnovalec P(L) P(R) P(R|S) Osnovalec P(L) P(R) P(R|S) 
09-31609 0,856 0,104 0,722 88-2026-12 1,000 0,000 / 
09-31631 0,535 0,114 0,245 88-2026-18 0,917 0,025 0,301 
09-31644 0,245 0,146 0,193 88-2026-19 1,000 0,000 / 
09-31648 0,586 0,149 0,360 88-2026-20 1,000 0,000 / 
09-40236 0,252 0,147 0,197 88-323-0 1,000 0,000 / 
09-41571 0,292 0,162 0,229 88-406A-0 1,000 0,000 / 
09-510 0,341 0,184 0,279 88-407A-0 0,576 0,218 0,514 
09-600027 0,838 0,106 0,654 88-408A-0 0,727 0,146 0,535 
09-600033 0,585 0,145 0,349 88-409A-0 0,922 0,032 0,410 
09-600039 0,399 0,144 0,240 88-410A-0 1,000 0,000 / 
09-803027 0,523 0,123 0,258 88-411-0 1,000 0,000 / 
09-803044 0,687 0,086 0,275 88-412A-0 1,000 0,000 / 
88-0-124 0,366 0,124 0,196 88-420A-0 1,000 0,000 / 
88-0-125 0,092 0,234 0,258 88-421A-0 1,000 0,000 / 
88-0-130 1,000 0,000 / 88-422A-0 0,488 0,090 0,176 
88-0-131 1,000 0,000 / 88-423A-0 1,000 0,000 / 
88-0-132 0,035 0,104 0,108 88-618-0 1,000 0,000 / 
88-0-133 0,281 0,497 0,691 88-619-0 0,697 0,077 0,254 
88-0-136 0,458 0,095 0,175 88-620-0 0,786 0,125 0,584 
88-0-137 0,430 0,079 0,139 88-623-0 0,250 0,296 0,395 
88-0-144 1,000 0,000 / 88-624-0 0,314 0,252 0,367 
88-0-145 1,000 0,000 / 88-625-0 1,000 0,000 / 
88-0-191 0,010 0,082 0,083 88-626-0 0,041 0,168 0,175 
88-0-204 0,010 0,067 0,068 88-627-0 0,981 0,019 1,000 
88-0-207 1,000 0,000 / 88-628-0 0,087 0,333 0,365 
88-0-287 1,000 0,000 / 88-629-0 1,000 0,000 / 
88-132-1 1,000 0,000 / 88-630-0 0,000 0,002 0,002 
88-136-1 1,000 0,000 / 88-631-0 0,061 0,122 0,130 
88-2-2 1,000 0,000 / 88-81-61 1,000 0,000 / 
Polosnovalec P(L) P(R) P(R|S) Polosnovalec P(L) P(R) P(R|S) 
1 0,724 0,076 0,275 5 1,000 0,000 / 
2 0,020 0,090 0,092 6 1,000 0,000 / 
3 1,000 0,000 / 7 1,000 0,000 / 
4 1,000 0,000 / 8 1,000 0,000 / 
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Najmanjšo verjetnosti izgube alelov so imeli osnovalci z oznakami 88-630-0, 88-631-0, 88-
0-191, 88-0-204, 88-0-125 in 88-626-0 (Preglednica 16), ki so spadali tudi med 11 
najvplivnejših prednikov (Slika 15). Najmanjšo P(L) je imel osnovalec 88-630-0, in sicer 0. 
Med osnovalci, katerih aleli se niso izgubili, je bil najbolj ogrožen osnovalec 88-0-133, 
katerega aleli imajo P(R) = 0,497 (Preglednica 16). Osnovalec 88-0-133 je imel tudi veliko 
verjetnost izgube alelov v prihodnosti, kar pomeni, da je bil v referenčni populaciji zastopan 
z manjšim številom potomcev, v primerjavi z ostalimi osnovalci.   
4.7 ANCESTRALNI IN PARCIALNI INBRIDING  
Za simulacijo dedovanja z milijon iteracijami, s pomočjo katere smo v programu GRAIN 
(Boichard, 2002) izračunali koeficiente parcialnega ancestralnega inbridinga in koeficiente 
ancestralnega inbridinga, je računalnik potreboval 47 minut. Povprečni koeficient 
inbridinga, ki smo ga pridobili s simulacijo dedovanja, je praktično enak povprečnemu 
koeficientu inbridinga (Fmeuw = Fgrain; preglednica 17), kot smo ga izračunali s programom 
MEUW (Boichard, 2002).  





Min. Maks. KS KA Med. 
FMEUW 2.940 0,040 0,043 0,000 0,317 14,213 3,083 0,039 
FGRAIN 2.948 0,040 0,043 0,000 0,317 14,220 3,084 0,039 
Fa_BAL 2.948 0,056 0,053 0,000 0,236 -0,123 0,897 0,041 
Fa_KAL 2.948 0,004 0,006 0,000 0,074 27,672 4,074 0,002 
Fn_KAL 2.948 0,036 0,038 0,000 0,278 14,789 3,174 0,035 
Fa_BAU 2.948 0,059 0,057 0,000 0,249 0,033 0,960 0,041 
FMEUW – koeficient inbridinga iz programa MEUW (Boichard, 2002), FGRAIN – koeficient inbridinga iz programa 
GRAIN (Boichard, 2002), Fa_BAL – koeficient ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), Fa_BAU – 
koeficient ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), Fa_KAL in Fn_KAL – koeficient daljnega 
in bližnjega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), KS – koeficient sploščenosti, KA – koeficient 
simetričnosti 
Povprečni koeficient ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), oziroma verjetnost, 
da je bil v populaciji živali alel identičen po izvoru v skupnih prednikih vsaj enkrat, je bil 
5,6 % (Preglednica 17). Povprečni koeficient daljnega inbridinga, po pristopu Kalinowski in 
sod. (2000), oziroma verjetnost, da je bil alel identičen po izvoru v referenčni populaciji ob 
pogoju, da je že bil identičen po izvoru v prednikih referenčne populacije vsaj enkrat, je bil 
3,6 %. Povprečni koeficient bližnjega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), 
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oziroma verjetnost, da je bil določen alel v referenčni populaciji identičen po izvoru prvič, 
je znašal 0,4 %.  
Preglednica 18: Korelacije med koeficienti inbridinga za celotno populacijo (nad diagonalo) in njihova 
statistična značilnost (pod diagonalo) 
Koeficient FMEUW FGRAIN Fa_BAL Fa_BAU Fa_KAL Fn_KAL 
FMEUW  1,000 0,366 0,361 0,729 0,994 
FGRAIN <0,0001 
 
0,366 0,361 0,729 0,994 
Fa_BAL <0,0001 <0,0001 
 
1,000 0,679 0,299 
Fa_BAU <0,0001 <0,0001 <0,0001 
 
0,680 0,294 
Fa_KAL <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 
 
0,651 
Fn_KAL <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 
 
FMEUW – koeficient inbridinga iz programa MEUW (Boichard, 2002), FGRAIN – koeficient inbridinga iz programa 
GRAIN (Boichard, 2002), Fa_BAL – koeficient ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), Fa_BAU – 
koeficient ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), Fa_KAL in Fn_KAL – daljni in bližnji 
koeficient inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000) 
Koeficient inbridinga je bil s programom MEUW (Boichard, 2002) eksaktno izračunan, s 
programom GRAIN (Boichard, 2002) pa smo z zadostnim številom iteracij v simulaciji dobili 
dober približek. Med koeficienti ancestralnega inbridinga in koeficientom inbridinga je bila 
najvišja korelacija med Fn_KAL ter FGRAIN oziroma FMEUW, kar pomeni, da je bilo večina 
inbridinga, ki je bil prisoten v referenčni populaciji, novo nastalega (Preglednica 18). Pri 
prašičih tovrstnih rezultatov ni v literaturi, zato jih primerjamo z nemškim anglerskim 
govedom in rdeče-belim kombiniranim govedom. Korelacija med Fa_BAL in FGRAIN oziroma 
FMEUW je bila nižja pri krškopoljskem prašiču kot pri nemškem anglerskem govedu ter rdeče-
belem kombiniranem govedu, kjer so na podlagi podatkov iz skupne rodovniške knjige za 
obe pasmi izračunali korelacijo 0,506 (Addo in sod., 2017), kar je pričakovano več, saj je 
bilo poreklo precej globoko in je obsegalo 264.717 živali.   
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Koeficient ancestralnega inbridinga se, po metodi Ballou (1997), od leta 2010 ni povečeval, 
medtem ko je koeficient bližnjega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), ostal 
razmeroma na isti ravni (Slika 17). To pomeni, da je verjetnost, da del genoma, ki je bil 
identičen po izvoru prvič, ostajala na isti ravni, medtem ko se je verjetnost, da je bil katerikoli 
alel osebka identičen po izvoru v predhodnih generacijah vsaj enkrat, povečevala. Koeficient 
ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), je imel podoben trend kot koeficient 
daljnega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), torej je zajemal tiste živali, 
katere so imele alele identične po izvoru že vsaj enkrat v določenem predniku.  
Vsota koeficientov daljnega in bližnjega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), 
je enaka koeficientu inbridinga, po metodi Wright (1922). Koeficient daljnega inbridinga, 
po pristopu Kalinowski in sod. (2000), je bil z leti precej manjši kot verjetnost bližnjega 
inbridinga (Slika 17), kar nam je tudi dokazala visoka korelacija med koeficientom bližnjega 
inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), in koeficientom inbridinga, po metodi 
Wright (1922; Preglednica 18).  
Koeficient ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), in koeficient ancestralnega 
inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), je imel v referenčni populaciji z leti vse 
večjo razpršenost. Velika razpršenost nam omogoča določitev živali s čim manjšim 
ancestralnim inbridingom v referenčni populaciji. Zanje ocenjujemo, da je depresija zaradi 
inbridinga najbolj možna. Če je bil prisoten tudi novo nastali inbriding, sta bila verjetnost 
ancestralnega inbridinga in pojava depresije zaradi inbridinga obratno sorazmerni (Ballou, 
1997). Živali, ki imajo nizko verjetnost koeficienta ancestralnega inbridinga, bi tako bilo 
dobro pregledati, ali so dovzetne za različne bolezni, imajo slabšo prirejo in ali so morda 
nosilke škodljivih recesivnih alelov. 
S simulacijo dedovanja smo koeficient inbridinga (Wright, 1922), koeficient inbridinga, po 
metodi Ballou (1997), koeficient ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. 
(2015), ter koeficient daljnega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), razdelili 
med koeficiente parcialnega (ancestralnega) inbridinga glede na posamezno linijo osnovalca 
(Slika 18). Vsota vseh vrednosti koeficientov parcialnega (ancestralnega) inbridinga po 
osnovalcih je enaka koeficientu (ancestralnega) inbridinga osebka. 
Povprečni koeficient parcialnega inbridinga je bil pred letom 2005 majhen pri vseh linijah 
osnovalcev (Slika 18). Leta 2010 se je koeficient parcialnega inbridinga po eni liniji 
osnovalcev precej povečal, kar je najpoglavitnejši vzrok, da se je leta 2010 povečal 
koeficient inbridinga (Slika 8). Skupno je največ inbridinga v referenčni populaciji 
prispevalo le enajst linij osnovalcev s koeficientom parcialnega inbridinga v zadnjem letu, 
večjim od 0,002, in sicer po osnovalcih 88-0-132, 88-630-0, 88-631-0, 09-41571, 09-31644, 
88-0-204, 88-626-0, 09-600039, 88-0-191, 09-40236 ter 88-422A-0 (Slika 18). Po ostalih 
linijah je nastalo manj inbridinga. Vrednosti koeficientov parcialnega inbridinga so z leti po 
linijah osnovalcev postajale vse bolj enake (Slika 19). 
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Koeficienti parcialnega ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), so 
bili praktično enaki koeficientom parcialnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), kar 
pomeni, da je bil inbriding pri prednikih večinoma le enkrat ter ne večkrat. Vrednosti 
koeficienta parcialnega ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), in koeficienta 
parcialnega ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), so se z letom 
2010 pričele povečevati (Slika 18). Povečevanje vrednosti koeficienta parcialnega 
ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), in koeficienta parcialnega ancestralnega 
inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), pomeni, da se je inbriding s časom 
povečeval. Do leta 2010 je največji delež koeficienta ancestralnega inbridinga (Ballou, 1997; 
Baumung in sod., 2015) prispevalo le sedem linij osnovalcev, po letu 2010 pa še dodatne 
štiri, tako je v referenčni populaciji večina inbridinga prisotnega pri potomcih 11 osnovalcev 
(Slika 19).  
V letih 2016 in 2017 je bil koeficient parcialnega inbridinga enak nič po dveh linijah 
osnovalcev, ker v teh letih ni bilo odbranih potomcev teh osnovalcev (Slika 19). Po štirih 
linijah osnovalcev so vrednosti koeficienta parcialnega inbridinga, koeficienta parcialnega 
ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), koeficienta parcialnega ancestralnega 
inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), ter koeficienta parcialnega daljnega 
inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), enake. Parcialni inbriding po liniji 
osnovalca 88-0-204 je bil enak parcialnemu inbridingu po liniji osnovalca 88-0-191 in 
parcialni inbriding po liniji osnovalca 09-41571 je enak parcialnemu inbridingu po liniji 
osnovalca 09-40236 (Slika 18). Po liniji osnovalcev 88-0-204 in 88-0-191 so za prenos 
genov poskrbeli štirje potomci, po liniji osnovalcev 09-41571 ter 09-40236 pa en potomec.  
V populaciji krškopoljskega prašiča se je velikokrat pripetilo, da inbridinga, ki je bil prisoten 
pri potomcih in hkrati pri prednikih potomcev po liniji osnovalca, ni bilo več, kar nam kažejo 
zmanjšane vrednosti koeficienta parcialnega daljnega inbridinga, po pristopu Kalinowski in 
sod. (2000; Slika 18), oziroma so v deležu manj zastopane (Slika 19; koeficient parcialnega 
daljnega inbridinga - Kalinowski). Vzrok, da je koeficient parcialnega daljnega inbridinga 
(Kalinowski in sod., 2000) po določenem osnovalcu enak nič, je, da se ni odbralo osebkov, 
ki so bili avtozigoti alelov osnovalcev. 
4.8 PREDLOGI REJSKEMU PROGRAMU 
Populacija krškopoljskega prašiča se je od leta 2003 precej povečala, vendar je v genetskem 
smislu še vedno ranljiva. Z izračunanimi koeficienti sorodstva med potencialnima 
merjascem in svinjo rejcem nudimo napoved koeficienta inbridinga potomca potencialnih 
parov v njihovih čredah. Genetsko raznolikost lahko ohranimo z odbiro izenačenega števila 
potomcev po merjascih.  
Efektivna velikost populacije je stabilna, vendar premajhna. Vrednost 50 je meja med 
ogroženo in ranljivo populacijo (FAO, 2000), kar pomeni, da je populaciji potrebno posvetiti 
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več pozornosti. To lahko naredimo z ustrezno in nadzorovano obnovo v čredi, ob 
upoštevanju navodil biovarnosti. Nekaj znanih pravil je uporabnih za ohranjanje genetske 
raznolikosti, kot so oženje razmerja samica : samec, in izenačevanje velikosti družin, 
zmanjšanje spreminjanja v velikosti populacije, podaljševanje generacijskega intervala. V 
zadnjih desetletjih je postalo glavno vodilo pri odbiri staršev naslednjih generacij 
zmanjševanje povprečnega sorodstva in povečanje enakomerne zastopanosti osnovalcev. V 
skladu s tem, kar je predlagal Fimland (2007), bi bilo potrebno skupaj z zootehniškimi 
opravili in ukrepi Skupne kmetijske politike ohranjati ter dodatno razvijati specifične tržne 
niše za mesnine krškopoljskega prašiča. Z večjim povpraševanjem po izdelkih, bo ohranjanje 
pasme lažje. 
Eno od orodij pri ohranjanju pasme so izračunane vrednosti P(L), P(R) in P(R|S), s katerimi 
lahko na relativno enostaven način poskrbimo za ohranjanje genetske raznolikosti, tako da 
potomcev osnovalcev z veliko P(L) ne izločamo. V nadaljnjem delu bi lahko razvili 
optimizacijski model, ki bi upošteval minimalno sorodstvo, na podlagi povprečnega 
sorodstva, minimalne verjetnosti izgube alelov osnovalcev in optimalno število potomcev 
po posameznem merjascu.  
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Z analizo genetske strukture krškopoljskega prašiča smo prišli do naslednjih ugotovitev: 
 Potrdili smo prvo hipotezo, in sicer, da je raba plemenjakov neenakomerna, saj je 
standardni odklon za velikost družin po merjascih znašal 6,72 potomcev.  
 Povprečni generacijski interval je bil 2,56 let. Letna sprememba generacijskega 
intervala med letoma 2004 in 2016 je bila med 18,1 ter 34,1 dni, kar pomeni, da se 
je vsako leto generacijski interval v povprečju podaljšal za približno mesec dni. 
Podaljševanje generacijskega intervala je z vidika ohranjanja genetske pestrosti 
ugodno, saj prispeva k zmanjševanju stopnje inbridinga na letni ravni.  
 Z vsako generacijo potomcev se je delež znanih prednikov v poreklu krškopoljskega 
prašiča povečeval. Prav tako sta se povečevala ekvivalent popolnih generacij 
prednikov in indeks popolnosti porekla od zadnje večje vključitve, ki je bila leta 
2003, kar pomeni, da je poreklo vse bolj zanesljivo za izračun koeficienta inbridinga, 
ki je povsem odvisen od popolnosti porekla.  
 V celotni populaciji je inbridiranih 79,39 % živali, medtem ko v referenčni populaciji 
že 99,45 % živali. Povprečni koeficient inbridinga celotne populacije je 4 %. Stopnja 
inbridinga je 0,28 %/leto. Potrdili smo drugo hipotezo z izračunom povprečnega 
koeficienta inbridinga, da se kljub povečevanju populacije povečuje povprečni 
koeficient inbridinga. 
 Tretjo hipotezo smo potrdili z izračunom manjše stopnje inbridinga v obdobju med 
letoma 2011 in 2017 (0,17 %/leto), kot je znašala v obdobju med letoma 2004 ter 
2017 (0,28 %/leto).  
 Efektivna velikost populacije je ocenjena na 51, kar pomeni, da je populacija 
krškopoljskega prašiča na meji ogrožene in kritične populacije. 
 Živali referenčne populacije so si v povprečju sorodne 13,56 %, približno kot 
bratranci in sestrične. 
 S četrto hipotezo, da se genetska raznolikost v populaciji zmanjšuje, smo dopolnili 
prvo hipotezo. Potrdili smo jo deloma. Izguba genetske raznolikosti se povečuje 
zaradi naključnega genetskega toka in prekomerne rabe določenih merjascev. 
Posledično je populacija izpostavljena fiksaciji alelov.  
 V preteklosti se je kar nekaj raznolikosti sklada genov populacije izgubilo zaradi 
učinka ozkega grla in neenakih prispevkov osnovalcev, v zadnjih letih pa so 
prispevki osnovalcev bolj izenačeni ter do učinka ozkega grla zaradi povečevanja 
populacije ne prihaja.  
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 Polovico variabilnosti sklada genov populacije pojasni šest najvplivnejših prednikov. 
Približno 30 prednikov pojasni okoli 90 % variabilnosti sklada genov, med katerimi 
je le 13 osnovalcev.  
 S simulacijo dedovanja smo ugotovili, da se je veliko genomov osnovalcev iz 
populacije izgubilo, s čimer se je zmanjšala raznolikost sklada genov populacije. Kar 
nekaj je osnovalcev, katerih genomi imajo veliko verjetnost ogroženosti v 
prihodnosti.  
 Upoštevanje verjetnosti izgube alelov osnovalcev in verjetnosti njihove ogroženosti 
omogoča odbiro potomcev osnovalcev z veliko verjetnostjo izgube alelov, s čimer 
ohranjamo genetsko raznolikost populacije krškopoljskega prašiča. 
 S simulacijo dedovanja na bialelnem lokusu smo ugotovili, da je od 124 alelov 
osnovalcev in polosnovalcev v referenčni populaciji ostalo le še 25 alelov, medtem 
ko so ostali za populacijo izgubljeni.  
 Najvišjo korelacijo s koeficientom inbridinga ima koeficient bližnjega inbridinga, po 
pristopu Kalinowski in sod. (2000), kar pomeni, da je večina inbridinga v referenčni 
populaciji novo nastalega.  
 Visoka razpršenost koeficienta ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), 
in koeficienta ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), nam 
omogoča identifikacijo živali z najnižjim ancestralnim inbridingom v referenčni 
populaciji. Prisotnost depresije zaradi inbridinga je pri njih najbolj možna. 
 Skupno je največ k inbridingu v referenčni populaciji prispevalo le enajst linij 
osnovalcev. Po ostalih linijah osnovalcev je prispevek k inbridingu manjši. 
Koeficienti parcialnega inbridinga po linijah osnovalcev se z leti izenačujejo. 
 Izračuni koeficienta parcialnega inbridinga, koeficienta parcialnega ancestralnega 
inbridinga, po metodi Ballou (1997), koeficienta parcialnega bližnjega in daljnega 
inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), koeficienta parcialnega 
ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. (2015), so primerno orodje 
za ugotovitev doprinosov k inbridingu po posameznih linijah osnovalcev v poreklu.  
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Za celotno populacijo krškopoljskega prašiča se ocenjuje, da je precej inbridirana. Zaradi 
nepoznanega porekla iz preteklosti sta tako inbriding živali kot tudi sorodstvo med živalmi 
verjetno precej podcenjena. V magistrskem delu smo želeli ugotoviti stanje genetske 
raznolikosti populacije in postaviti temelje smernicam ohranjanja populacije v bodoče. V 
nalogi smo postavili delovne hipoteze: raba plemenjakov je neenakomerna, kljub 
povečevanju populacije se koeficient inbridinga povečuje, izbira merjascev za črede vpliva 
na stopnjo inbridinga in da se genetska raznolikost v populaciji zmanjšuje.  
Uporabili smo podatke o poreklu krškopoljskega prašiča, ki so obsegali identifikacijske 
številke živali, očeta in matere, spol, datum rojstva, datum izločitve, rejo, kjer je bila žival 
rojena ter rejo, kjer je bila žival rejena. V referenčno populacijo smo zajeli vse žive živali, 
rojene med letoma 2011 in 2017. Populacija osnovalcev je obsegala živali brez znanih 
staršev, kar je predstavljalo 58 živali. Za analize smo uporabili programsko opremo: 
SAS/STAT, PEDIG, Mendel in CFC. Znotraj programskega paketa PEDIG smo uporabili 
programe: INTGEND, NGEN, MEUW, PAR3, PROB_ORIG in SEGREG. Del porekla smo izrisali s 
programom Pedigraph.  
Celotna populacija krškopoljskega prašiča je vključevala 2.940 živali, od tega je bilo 487 
samcev in 2.453 živali samic, rojenih med letoma 1991 in 2017. Referenčna populacija je 
obsegala 906 živali, od katerih je bilo 113 samcev in 793 samic. Število družin merjasec–
svinja je bilo 996, ločeno po merjascih 167 in po svinjah 403. Največ potomcev družine 
merjasec–svinja je bilo 58, povprečje je bilo 2,93 potomcev. Standardni odklon za velikost 
družin po merjascih je znašal 6,72 potomcev, kar pomeni, da je raba merjascev izrazito 
neenakomerna. Svinje so imele povprečno manj potomcev kot merjasci, in sicer 2,22 
potomca s standardnim odklonom 1,67 potomcev. Povprečni generacijski interval je bil 2,56 
let. Letna sprememba generacijskega intervala je bila med 18,1 in 34,1 dni, v povprečju 29,5 
dni, kar pomeni, da se je vsako leto generacijski interval v povprečju podaljšal za približno 
en mesec. Podaljševanje generacijskega intervala je z vidika ohranjanja genetske pestrosti 
ugodno, saj prispeva k zmanjšanju stopnje inbridinga na letni ravni, ob tem morajo pa biti 
rejci previdni, da ne parijo očetov s hčerami. 
Delež znanih prednikov krškopoljskega prašiča je bil v sedanjih generacijah vse večji. V 
prvi, drugi in tretji generaciji je bilo pri obeh spolih znanih 100 % prednikov. V šesti 
generaciji je bilo znanih 85 % prednikov pri merjascih in 80 % pri svinjah ter v osmi 
generaciji pri obeh spolih okoli 40 %. Ekvivalent popolnih generacij prednikov je pri samcih 
znašal 6,97 in pri samicah 7,08. Indeks popolnosti porekla za tri, štiri in pet generacij 
prednikov se je z leti povečeval. Samce oziroma merjasce so pred letom 2003 sprejeli v 
populacijo brez znanih staršev, zato je takrat indeks popolnosti porekla enak nič. Samice 
oziroma svinje imajo že pred letom 2003 znane prednike.  
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V celotni populaciji je bilo inbridiranih 79,39 % živali, v referenčni pa praktično vse živali 
(99,45 %). V celotni populaciji je bil povprečni koeficient inbridinga inbridiranih živali je 
bil 5,05 %, povprečni koeficient inbridinga vseh živali pa 4,01 %. Stopnja inbridinga je bila 
0,28 %/leto. Stopnjo inbridinga za izračun efektivne velikosti populacije smo izračunali po 
metodi Perez-Enciso (1995), ki upošteva regresijo povprečnega koeficienta inbridinga na 
letni ravni in generacijski interval. Efektivna velikost populacije je 51, kar pomeni, da je 
populacija ogrožena.  
Povprečje za koeficient sorodstva za pare merjasec s svinjo je bilo 13,8 %, za svinje med 
seboj 13,9 % in za merjasce med seboj pa 14,0 %. Maksimalni koeficient sorodstva je bil pri 
parih merjascev med seboj 63,4 % in pri svinjah med seboj kar 88,4 %. Tudi pri parih 
merjasec s svinjo je bil precej velik, saj je znašal 81,9 %. Povprečno sorodstvo živali, ki so 
vključene v referenčno populacijo, je znašalo 13,95 %, kar pomeni, da so živali v referenčni 
populaciji v povprečju sorodne kot bratranci in sestrične. 
Pri merjascih je bilo število osnovalcev 42, pri svinjah 43, efektivni števili osnovalcev sta 
bili 24,5 pri merjascih in 25,9 pri svinjah, efektivni števili prednikov 15,7 pri merjascih ter 
16,6 pri svinjah, efektivni števili neosnovalcev 10,6 pri merjascih in 10,9 pri svinjah ter 
efektivni števili genomov osnovalcev 7,4 pri merjascih in 7,7 pri svinjah. Razmerje med 
efektivnim številom osnovalcev in številom osnovalcev je bilo pri merjascih 0,58 in pri 
svinjah 0,60, razmerje med efektivnim številom genomov osnovalcev ter efektivnim 
številom osnovalcev je bilo pri obeh spolih 0,30. Efektivno število osnovalcev in efektivno 
število prednikov se v zadnjih letih pri obeh spolih ni bistveno spreminjalo, medtem ko se je 
efektivno število genomov osnovalcev pri obeh spolih rahlo zmanjševalo. Skupna izguba 
genetske raznolikosti v referenčni populaciji zaradi naključnega genetskega toka in neenakih 
prispevkov osnovalcev je bila 6,7 % pri obeh spolih. Izguba genetske raznolikosti zaradi 
neenakihe prispevkov osnovalcev je bila 2,0 % pri merjascih in 1,9 % pri svinjah. Večja je 
bila izguba genetske raznolikosti zaradi naključnega genetskega toka, in sicer 4,7 % pri 
merjascih ter 4,6 % pri svinjah. 
Med 58 osnovalci je bilo v referenčni populaciji 25 osnovalcev, pri katerih je bila verjetnost 
izgube alelov enaka ena, kar pomeni, da so bili njihovi genomi za populacijo izgubljeni, saj 
nobena žival v referenčni populaciji ni bila njihova potomka. Enako je veljalo tudi za šest 
polosnovalcev. Največ pozornosti je potrebno posvetiti osnovalcem z zelo veliko 
verjetnostjo izgube alelov, saj imajo v referenčni populaciji zelo majhno število potomcev. 
Če ti potomci ne bodo zapustili lastnih potomcev, se bodo genomi njihovih prednikov – 
osnovalcev izgubili in s tem se bo še dodatno zmanjšala genetska pestrost pri krškopoljskem 
prašiču. 
Koeficient ancestralnega inbridinga, po metodi Ballou (1997), oziroma verjetnost, da je bil 
v populaciji alel identičen po izvoru v skupnih prednikih vsaj enkrat, je bila 5,6 %. Koeficient 
daljnega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), oziroma verjetnost, da je bil alel 
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identičen po izvoru pri živalih referenčne populacije, ob pogoju, da je že bil identičen po 
izvoru pri prednikih živali referenčne populacije vsaj enkrat, je bila 3,6 %. Koeficient 
bližnjega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), oziroma verjetnost, da je bil 
določen alel pri živalih referenčne populacije identičen po izvoru prvič, je bila 0,4 %. Med 
koeficienti ancestralnega inbridinga in koeficientom inbridinga je bila najvišja korelacija 
med koeficientom inbridinga ter koeficientom bližnjega inbridinga, po pristopu Kalinowski 
in sod. (2000), kar pomeni, da je bilo večina inbridinga, ki je bil prisoten v referenčni 
populaciji, novo nastalega. 
S simulacijo dedovanja smo koeficient inbridinga, koeficient ancestralnega inbridinga, po 
metodi Ballou (1997), koeficient ancestralnega inbridinga, po pristopu Baumung in sod. 
(2015), ter koeficient daljnega inbridinga, po pristopu Kalinowski in sod. (2000), ločili na 
koeficiente parcialnega (ancestralnega) inbridinga glede na posamezno linijo osnovalca. 
Največ inbridinga v referenčni populaciji je prispevalo enajst linij osnovalcev.  
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